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4Opas geneettiseen monimuotoisuuteen
Biologista monimuotoisuutta koskeva yleissopimus 
eli Biodiversiteettisopimus (Convention on Biologi-
cal Diversity, CBD) ja Kansainvälinen luonnonsuo-
jeluliitto (International Union for Conservation of 
Nature, IUCN) määrittelevät luonnon monimuotoi-
suudelle kolme tasoa: laji-, ekosysteemi- ja geneet-
tisen tason. Ne muodostavat yhtenäisen kokonai-
suuden, ja monimuotoisuuden säilyttämiseksi tulee 
kiinnittää huomiota kaikkiin tasoihin. Geneettisellä 
monimuotoisuudella tarkoitetaan erityisesti lajien 
ja niiden populaatioiden perinnöllistä muuntelua. 
Riittävä muuntelu on edellytys lajin sopeutumisel-
le muuttuviin olosuhteisiin. Erityisesti uhanalaiset 
lajit sekä pienet populaatiot ovat vaarassa hävitä, 
mikäli geneettistä monimuotoisuutta menetetään 
liikaa. Lisäksi ilmastonmuutos tuo monimuotoisuu-
den suojeluun merkittäviä haasteita ja korostaa en-
tisestään tarvetta kiinnittää huomiota kaikkiin mo-
nimuotoisuuden tasoihin. 
Genetiikan ja populaatiogenetiikan tutkimustu-
loksia ei ole useinkaan pystytty huomioimaan käy-
tännön suojelutyössä. Yksi syy tähän on se, että ge-
neettisen monimuotoisuuden huomioiminen osana 
luonnonsuojelua vaatii tarkkoja ja kohdennettuja 
ohjeistuksia, joita ei ole kattavasti tarjolla. Popu-
laatioiden muuntelun määrästä ja erilaistumisesta 
suhteessa toisiinsa on niukasti tietoa. Kansainväli-
sesti tunnetaan kuitenkin useita esimerkkejä, joissa 
onnistuneiden toimenpiteiden avulla on pystytty es-
tämään geneettisistä ongelmista kärsivien populaa-
tioiden häviäminen. 
Opas on laadittu tukemaan monimuotoisuuden säi-
lyttämiseen tähtäävää työtä eri sektoreilla. 
Alkuosassa on avattu geneettiseen monimuotoisuu-
teen liittyviä käsitteitä ja menetelmiä perusteista al-
kaen sekä kuvattu millaisia vaikutuksia geneettisen 
monimuotoisuuden vähenemisellä on erityisesti po-
pulaatiotasolla. Loppuosan Suomen lajistoa käsit-
televät tutkimustulokset kertovat erityisesti geneet-
tisen monimuotoisuuden jakautumisesta maantie-
teellisesti.  
Opas perustuu kirjallisuuskatsaukseen, jossa on 
käyty läpi tieteellisiä julkaisusarjoja, alan kirjoja 
sekä vaikeammin saatavilla olevaa kirjallisuutta ku-
ten opinnäytetöitä ja raportteja. Luettavuuden säi-
lyttämiseksi kirjallisuus on lueteltu kunkin luvun 
jälkeen ilman viittauksia tekstin seassa.
Julkaisussa ei pääsääntöisesti käsitellä alkutuotan-
nossa, maa-, metsä-, puutarha- ja kalataloudessa 
hyödynnettävien eliölajien geneettistä monimuotoi-
suutta. Niiden tutkimusta ja suojelua ylläpidetään 
Suomessa lakisääteisellä geenivaratyöllä, jota ohjaa 
maa- ja metsätalousministeriön asettama Geeni-
varaneuvottelukunta ja näiden lajien geneettisestä 
monimuotoisuudesta on saatavilla laajasti tietoa 
myös suomeksi ja kansalliset geenivaraohjelmat jul-
kaisevat muun muassa GeeniVarat -tiedotuslehteä.
Suomessa arvioidaan säännöllisesti lajien uhanalai-
suutta, mutta geneettisen monimuotoisuuden vähe-
nemiseen liittyvät haasteet näkyvät vain välillisesti 
lajien uhanalaisuusluokissa. Varsinaista geneettis-
tä monimuotoisuutta Suomessa tai sen säilyttämi-
seen liittyviä erityispiirteitä ei arvioida säännölli-
sesti. Suomen luonnonvaraisten lajien geneettistä 
monimuotoisuutta on käsitelty laajemmassa mit-
takaavassa viimeksi Suomen ympäristökeskuksen 
laatimassa valtakunnallisessa hankekartoituksessa 
1997. Suomen arvokkaista geenivaroista on julkais-
tu raportti 2015 kansainvälisen geenivarojen saata-
vuuteen ja hyötyjenjakoon liittyvän sopimuksen eli 
Nagoyan pöytäkirjan solmimisen jälkeen. Raportti 
käsittelee maamme geenivaroja lainsäädännön nä-
kökulmasta ja siinä esitellään myös joitakin luon-
nonpopulaatioita käsitteleviä tutkimuksia.
Ruotsissa julkaistiin kymmenen vuotta sitten alu-
eellisen lajiston geneettistä monimuotoisuutta ja 
sitä uhkaavia prosesseja käsittelevä raportti. Euroo-
pan unionin rahoittamassa ConGRESS-hankkeessa, 
jonka tavoitteena oli tarjota Euroopan laajuisesti 
tietoa ja työkaluja geneettisen monimuotoisuuden 
huomioimiseksi valmistui myös suomenkielisiä ai-
hepiirin esittelymateriaaleja.
1. Johdanto 
  ja oppaan tarkoitus
Tikankontti Oulangalla. Kuva Riikka Jarkko
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2.1. Geneettisen monimuotoisuuden 
peruskäsitteitä
Jokaisen yksilön perimä on muodostunut deok-
siribonukleiinihaposta eli DNA:sta, joka sijaitsee 
eläin- ja sienisoluissa tumassa sekä mitokondrioissa 
(kasvisoluissa näiden lisäksi myös kloroplasteissa 
eli viherhiukkasissa). Tuman DNA on pakkautunee-
na kromosomeihin. Kromosomien lukumäärä vaih-
telee lajien välillä ja lisäksi kokonaisia kromosomis-
toja voi olla yhdestä useampaan. Esimerkiksi ihmi-
sellä on 23 erilaista kromosomia ja kaksi kromoso-
mistoa (diploidinen kromosomisto) eli jokaista 
yksittäistä kromosomia on kaksi kappaletta. Koska 
ihminen lisääntyy suvullisesti, jokaisessa ihmisen 
sukusolussa on vain yksi kromosomisto (haploidi-
nen kromosomisto), joka hedelmöityksessä yhdistyy 
toisen sukusolun kromosomistoon, palaten takaisin 
diploidiseen muotoon. Lisääntymisjärjestelmiä on 
useammanlaisia, esimerkiksi kaikki pistiäiset ovat 
haplodiploideja eli naarailla on kaksi kromosomis-
toa kuten ihmisilläkin, mutta koirailla vain yksi äi-
diltä saatu.
DNA sisältää toiminnallisia jaksoja, geenejä, jotka 
ovat perimän olennaisimpia yksiköitä ja määritte-
levät yksilön perinnölliset ominaisuudet. Kunkin 
geenin vaihtoehtoisia muotoja kutsutaan alleeleik-
si. Esimerkiksi kukan väriä säätelevän geenin yksi 
alleeli voi tuottaa violetin kukan ja toinen alleeli 
valkoisen. Jokaisella geenillä on tietty kohta tietys-
sä kromosomissa (lokus). Koska geenit sijaitsevat 
omissa paikoissaan kussakin kromosomissa, jokai-
sella yksilöllä on yhtä monta versiota kustakin gee-
nistä kuin sillä on kromosomistoja. Ihmisellä on siis 
jokainen geeni kahtena versiona, kun taas vaikkapa 
haploidilla muurahaiskoiraalla on jokaista geeniä 
vain yksi kappale. Suvullisesti lisääntyvillä diploi-
deilla lajeilla jokaisen yksilön geenien toinen versio 
on peräisin äidiltä ja toinen isältä. 
Kunkin yksilön tietyn geenin alleelit voivat olla joko 
2. Geneettinen 
monimuotoisuus ja sen 
merkitys
Monet lajit elävät laajoilla alueilla, mutta vain osa saman lajin yksilöistä on vuorovaikutuksessa tois-
tensa kanssa. Näitä paikallisia saman lajin yksilöiden muodostamia kokonaisuuksia kutsutaan popu-
laatioiksi. Saman populaation yksilöt voivat näyttää samanlaisilta, mutta tarkempi tarkastelu paljastaa, 
että yksilöt ovat ainutlaatuisia ulkomuotonsa ja käyttäytymisensä osalta sekä perimänsä suhteen. Kun-
kin populaation geneettinen monimuotoisuus koostuu sen yksilöiden välisistä perinnöllisistä eroista eli 
geneettisestä muuntelusta. Monet prosessit, kuten luonnonvalinta, mutaatiot ja yksilöiden muuttoliike 
ja sen seurauksena syntyvä geenivirta, vaikuttavat yksilöiden perimään ja niiden seurauksena populaa-
tioiden geneettinen koostumus muokkautuu jatkuvasti.
Itämeressä tavattavien leväsiirojen (Idotea 
balthica) väritys on hyvin yksilöllistä. Värityksen 
muodostumiseen vaikuttavat yhdessä geneettinen 
muuntelu sekä yksilön asuttama elinympäristö ja 
olosuhteet. Kuva Risto Väinölä / Luomus.
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hänellä voi olla joko kaksi IA-alleelia (jolloin hän on 
homotsygootti) tai IA- ja i-alleelit (hän on hetero-
tsygootti). IA- ja i-alleelien yhdistelmä tuottaa veri-
ryhmän A, koska alleeli IA on dominantti i-alleelin 
suhteen.
Ominaisuudet voivat olla myös kodominantteja, 
jolloin molempien alleelien vaikutus näkyy yksilös-
sä. Esimerkiksi veriryhmäalleelit IA ja IB toimivat 
näin (molemmat alleelit ovat vallitsevia ja niiden 
yhdistelmä tuottaa veriryhmän AB). Toisena esi-
merkkinä on hirven (Alces alces) sarvien muodon 
säätely, josta vastaa pääosin yksi kodominantti al-
leelipari Acerv ja Apalm. Hankosarviset hirvisonnit ovat genotyyppisesti AcervAcerv homotsygootteja, 
lapiosarviset ovat ApalmApalm homotsygootteja, 
ja heterotsygootit AcervApalm ovat näiden kahden 
tyypin välimuotoja. Osin genotyypin ilmentyminen 
(eli penetranssi) riippuu hirven iästä.
Yllä kuvatut esimerkit sisältävät ominaisuuksia, jot-
ka ilmenevät yhden geenin alleelien perusteella ja 
ovat epäjatkuvia eli ns. joko-tai. Kaikki ominaisuu-
samanlaiset tai erilaiset. Mikäli alleelit ovat saman-
laiset, yksilö on homotsygoottinen kyseisen ominai-
suuden suhteen. Alleelien ollessa erilaiset yksilö on 
heterotsygoottinen. Esimerkiksi kasvi, jolla on kaksi 
violetin kukan tuottavaa alleelia, on homotsygootti-
nen kukan värin suhteen, kun taas sellainen kasvi, 
jolla on sekä violetin että valkoisen kukan tuottavat 
alleelit, on heterotsygoottinen saman ominaisuuden 
suhteen. Alleeleista käytetään usein kirjainsymbo-
lia, jolla ilmaistaan sitä, onko yksilö homotsygoot-
tinen (esimerkiksi AA tai aa) vai heterotsygoottinen 
(Aa).
Alleelit ovat useimmiten joko dominoivia eli vallit-
sevia suhteessa toisiinsa (ilmaistaan isolla kirjaimel-
la, esim. A) tai resessiivisiä eli peittyviä (ilmaistaan 
pienellä kirjaimella, esim. a). Esimerkiksi ihmisen 
AB0-veriryhmän määrittää yksi geeni, josta on kol-
me alleelia (IA, IB ja i). Näistä kaksi (IA, IB) ovat 
vallitsevia suhteessa kolmanteen (i). Jos henkilön 
veriryhmä on 0, hänellä täytyy olla kaksi peittyvää 
i-alleelia eli hän on homotsygoottinen veriryhmäal-
leelien suhteen. Jos taas henkilön veriryhmä on A, 
Yksilöidenvälistä muuntelua puolukkapiiloyökkösellä (Conistra vaccinii). Kuvat Max Söderholm / Luomus.
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det eivät kuitenkaan ole näin yksinkertaisia, vaan 
monia säätelevät useat geenit yhdessä (polygeeniset 
ominaisuudet). Tällaiset ominaisuudet ovat tyypil-
lisesti kvantitatiivisia eli jatkuvia (ihmisellä esimer-
kiksi pituus, paino ja ihonväri).
Pelkän ulkomuodon perusteella on mahdotonta pää-
tellä, onko vallitsevasti periytyvän ominaisuuden 
omaava yksilö homo- vai heterotsygootti, ja siksi on 
tarpeen erottaa toisistaan genotyyppi (yksilön allee-
lit) ja fenotyyppi (ilmiasu). Esimerkiksi henkilöillä, 
joista toisella on AB0-veriryhmien alleelit IA ja i ja 
toisella IA ja IA, on sama fenotyyppi (veriryhmä A), 
mutta eri genotyyppi. Sama genotyyppi ei myöskään 
aina tuota samanlaista fenotyyppiä, koska ympäris-
töllä on oma vaikutuksensa yksilön ulkomuotoon. 
Fenotyyppisen plastisuuden käsitteellä tarkoite-
taan useimmiten johonkin genotyyppiin liittyvän 
fenotyypin muuntelua ympäristöolosuhteiden vaih-
telun mukaan. Erityisesti monet kasvit voivat olla 
hyvinkin joustavia fenotyypiltään, koska ne eivät 
voi vaihtaa paikkaa ihanteellisemman elinympäris-
tön perässä. Esimerkiksi vesitattarella (Persicaria 
amphibia) lehtien muoto muuntelee hyvin laajasti 
kasvupaikan olosuhteiden mukaan. Reaktionormil-
Lapio- ja hankosarviset hirvisonnit ovat genotyypiltään homotsygootteja. Kuva: Max Söderholm / Luomus.
(Euraasian) ilveksen (Lynx lynx) eläintarhapopulaation osittainen sukupuu, josta näkyy turkin kuvioinnin 
yhden lokuksen kodominanttien alleelien aiheuttama periytyminen (yksivärinen toinen homotsygootti, 
ruusukekuvioinen heterotsygootti ja täplikäs toinen homotsygootti). Tiedot Euraasian ilveksen kantakirjasta. 
Kuva: Jouni Aspi.
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la kuvataan yhden genotyypin tuottaman ilmiasu-
jen sarjan muuntelua erilaisissa ympäristöissä. Jos 
reaktionormi on olematon, genotyyppi määrittää 
ilmiasun yksinään (kuten kukkien värin tai veriryh-
mien tapauksissa), kun taas laajan reaktionormin 
omaava ominaisuus voi muunnella paljonkin ympä-
ristötekijöiden mukaan. 
2.2. Geneettinen monimuotoisuus 
populaatioiden sisällä
Populaatiot koostuvat samalla alueella elävistä sa-
man lajin yksilöistä, joilla on vähintään teoreettinen 
mahdollisuus lisääntyä toistensa kanssa. Populaati-
ot ovat usein jakautuneet pienempiin osapopulaa-
tioihin, joka johtuu tyypillisesti elinympäristön lai-
kuittaisuudesta. 
Populaation yksilöiden alleelit muodostavat popu-
laation geenipoolin. Geenipoolin laajuus eli erilais-
ten alleelien määrä populaatiossa sekä se, millaisiin 
genotyyppeihin nämä alleelit ovat järjestäytyneet 
yksilöissä (eli ovatko yksilöt homo- vai heterotsy-
gootteja), kuvaavat geneettisen monimuotoisuuden 
määrää. Jos kaikilla populaation yksilöillä on sama 
alleeli, eli ne ovat homotsygootteja tämän alleelin 
suhteen, kyseinen alleeli on fiksoitunut populaation 
geenipooliin. Usein yhtä geeniä kohden on kuiten-
kin kaksi tai useampia alleeleja, joista jokaisella on 
oma suhteellinen osuutensa geenipoolista (alleeli-
frekvenssi). 
Kuvitellaan, että diploidissa kasvipopulaatiossa oli-
si 50 yksilöä, joista kahdella yksilöllä on valkoiset 
kukat, ja koska valkoinen kukka on peittyvä omi-
naisuus, ne ovat homotsygootteja (aa). Loput 48 
yksilöä ovat violettikukkaisia eli niillä on vallitseva 
alleeli (A), ja näistä 32 yksilöä on homotsygootteja 
(AA) ja 16 heterotsygootteja (Aa). Koska jokaisella 
yksilöllä on kaksi alleelia, populaation geenipooli 
sisältää yhteensä sata kukan värin määrittävää al-
leelia (50*2=100) ja näistä 20 on alleelia (a) ja 80 
alleelia (A). Alleelin (a) suhteellinen osuus on siis 
20/100 = 0,2 = 20 % ja alleelin (A) 80/100 = 0,8 = 
80 %. Tämän kuvitteellisen kasvipopulaation geno-
tyyppien osuudet ovat vastaavasti 2/50 = 0,04 = 4 % 
genotyypille (aa), 32/50 = 0,64 = 64 % genotyypille 
(AA) ja 16/50 = 0,32 = 32 % genotyypille (Aa). Har-
dy-Weinbergin yhtälöllä voidaan laskea genotyyp-
pien lukumääräsuhteet teoreettiselle populaatiolle, 
jossa yksilöiden välinen lisääntyminen on satun-
naista eikä populaatioon kohdistu mitään muutosta 
Ilveksen turkin värimuodot suomalaisissa kokoelmayksilöissä: ruusukekuvioinen (rosetted), täplikäs (spotted) ja 
yksivärinen (uniform). Ilvesten värimuodoille tunnetaan vanhat kansanomaiset nimitykset, täplikäs ”kissailves”, 
ruusukekuvioinen ”susi-ilves” ja yksivärinen ”kettuilves”, jolla on täpliä ainoastaan jaloissa.  
Kuva: Max Söderholm / Luomus.
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tuottavia mekanismeja kuten luonnonvalintaa. Har-
dy-Weinbergin tasapainotilannetta käytetään usein 
teoreettisena perustasona.
Populaatioiden geneettistä monimuotoisuutta voi-
daan tarkastella useilla muillakin tunnusluvuilla. 
Geneettinen polymorfismi kuvaa kunkin geenin 
alleelien monimuotoisuutta; geeni on polymor-
finen, jos sillä on vähintään kaksi alleelia, jois-
ta harvinaisemman alleelin suhteellinen osuus 
on yli sovitun raja-arvon (useimmiten yli 1 % tai 
5 %). Geneettistä polymorfismia hyödynnetään esi-
merkiksi osapopulaatioiden välisen muuttoliikkeen 
tutkimuksessa; osapopulaatioiden hyvin saman-
kaltainen alleelikoostumus viittaa voimakkaaseen 
geenivirtaan osapopulaatioiden välillä. Toinen kes-
keinen muuttuja on populaation heterotsygotia-aste 
(H), jolla ilmaistaan sitä, kuinka paljon populaatios-
sa on heterotsygoottisia yksilöitä. Korkea heterotsy-
gotia-aste kertoo korkeasta geneettisestä monimuo-
toisuudesta, kun taas matala heterotsygotia-aste 
viittaa päinvastaiseen. Heterotsygotia-asteeseen pa-
lataan sukusiitoksen yhteydessä (4.1) . Luvussa 2.3 
kuvataan tarkemmin prosesseja, jotka muokkaa-
vat populaatioiden geneettistä monimuotoisuutta 
muuttamalla niiden alleelien runsaussuhteita.
2.3 Geneettistä monimuotoisuutta luo-
vat, muokkaavat ja ylläpitävät prosessit 
Populaatioiden geneettistä koostumusta muokkaa 
ennen kaikkea viisi prosessia: mutaatiot, satunnai-
sesta poikkeava lisääntyminen, geenivirta, geneetti-
nen ajautuminen ja luonnonvalinta. 
Evoluutiolla tarkoitetaan populaatioiden ja lajien 
muuttumista ajan kuluessa. Tämä prosessi on saa-
nut aikaan valtavan elollisen luonnon monimuotoi-
suuden. Charles Darwin ja Alfred Russel Wallace 
nostivat klassisessa evoluutioteoriassa luonnonva-
linnan erityiseksi evoluution mekanismiksi. Luon-
nonvalinnan teorian mukaan lajien yksilömäärällä 
on kyky kasvaa rajattomasti, mutta ne joutuvat kil-
pailemaan ympäristön rajallisista resursseista, ku-
ten ravinnosta, elintilasta tai pesäpaikoista, muiden 
lajien ja oman lajin yksilöiden kanssa ja siksi vain 
osa kunkin sukupolven yksilöistä selviää hengissä 
ja lisääntyy. Seuraavaan sukupolveen siirtyy keski-
määrin enemmän niiden yksilöiden ominaisuuksia, 
jotka ovat parhaiten sopeutuneet vallitseviin olo-
suhteisiin. Lisäksi parhaiten ympäristöönsä sopeu-
tuneet yksilöt saavat keskimäärin enemmän jälke-
Sekä maalla että vedessä kasvava vesitatar on hyvä esimerkki fenotyyppisestä vaihtelusta. Maakasvin lehdet 
ovat lyhytruotisia ja karvaisia. Vesikasvin lehdet ovat pitkäruotisia ja lapa kelluva ja kalju. Maakasvi on 20–80 
cm korkea, vesikasvi jopa yli 2 metriä pitkä. Kuvat: Jouko Rikkinen / Luomus
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läisiä kuin heikommin sopeutuneet. Niillä yksilöillä, 
joiden jälkeläiset muodostavat keskimäärin suurim-
man osuuden seuraavasta sukupolvesta, sanotaan 
olevan korkein kelpoisuus. Tästä seuraa populaa-
tioiden (pienemmässä mittakaavassa) ja lopulta 
kokonaisten lajien vähittäinen muuttuminen, kun 
sopeutumista edesauttavat ominaisuudet kumuloi-
tuvat ajan saatossa.
Klassinen esimerkki luonnonvalinnan toiminnasta 
on Galapagossaarilla elävän lintulajin nokan kor-
keuden muuntelu. Maasirkku (Geospiza fortis) käyt-
tää ravintonaan siemeniä, jotka se murskaa vahvalla 
nokallaan. Kyseiset linnut suosivat pieniä siemeniä, 
jotka ovat helpompia murskata ja joita on paljon 
tarjolla runsassateisina vuosina. Kuivina vuosina 
sirkkujen on kuitenkin tyydyttävä käyttämään kai-
kenkokoisia siemeniä, koska pieniä siemeniä ei ole 
riittävästi ja sirkut joutuvat käyttämään enemmän 
voimaa siementen murskaamiseen. Maasirkkupo-
pulaatiota on seurattu yli 20 vuotta ja kerätystä ai-
kasarjasta on havaittu yhteys nokan keskimääräisen 
korkeuden ja vuosittaisen sademäärän välillä; ma-
talampi nokka on yleistynyt populaatiossa märki-
nä vuosina ja vastaavasti korkeampi kuivina. Tämä 
esimerkki kuvaa hyvin luonnonvalinnan vaihtelua; 
yhtenä vuonna optimaalinen nokka ei olekaan enää 
se paras toisenlaisena vuonna. 
Yksilöiden menestyminen vaihtelee niiden ominai-
suuksien lisäksi paljon sen mukaan, millaisessa eli-
nympäristössä ja olosuhteissa yksilö elää. Perimän 
ja elinympäristöjen eroista seuraa erilaisia valinnan 
muotoja, jotka vaikuttavat ominaisuuksien ja nii-
den taustalla olevien geenien (alleelien) yleisyyteen 
populaatioissa. Tasapainottava valinta suosii popu-
laation yksilöissä keskiarvoisinta tyyppiä, hajottava 
valinta suosii yksilöiden ääripäitä ja suuntaava va-
linta suosii elinympäristön kulloistenkin muutosten 
ja rajoitteiden perusteella tietynlaista tyyppiä.
Mutaatiot ovat DNA:ssa tapahtuvia satunnaisia 
muutoksia, jotka ovat ainoita täysin uutta geneettis-
tä materiaalia tuottavia tapahtumia. Pienimmillään 
mutaatio on yhden emäksen korvautuminen toisel-
la (eli pistemutaatio), mutta toisinaan muutokset 
voivat olla suuriakin, jos esimerkiksi pala kromoso-
mia katoaa, kahdentuu, kääntyy tai siirtyy toiseen 
kromosomiin. Jokaisella populaatioon syntyvällä 
mutaatiolla on kaksi vaihtoehtoa: joko kadota po-
pulaation geenipoolista tai fiksoitua sinne ajan ku-
luessa. Neutraalin mutaation todennäköisyys säilyä 
populaatiossa on sama kuin sen alleelifrekvens-
si. Geenien toimintaan vaikuttavat mutaatiot taas 
ovat valtaosin haitallisia ja poistuvat populaatiosta 
luonnonvalinnan toimesta. Joskus mutaatio voi kui-
tenkin tuoda kantajalleen valintaedun ja runsastua 
populaation geenipoolissa. Vain hieman haitallis-
ten mutaatioiden säilymistä populaatiossa sääte-
levät sekä geneettinen satunnaisajautuminen (ks. 
alla) että luonnonvalinta. Suurissa populaatioissa 
ne ennen pitkää eliminoituvat luonnonvalinnan ta-
kia. Kun populaation koko laskee riittävän pieneksi 
lievästi haitalliset mutaatiot käyttäytyvät neutraa-
lin tavoin ja niiden frekvenssi voi kasvaa suureksi 
tai ne voivat jopa fiksoitua. Vaikka mutaatiot ovat 
ainut täysin uutta muuntelua tuottava mekanismi, 
suurin osa suvullisesti lisääntyvien eläinten, kasvien 
ja sienten geneettisestä muuntelusta on peräisin re-
kombinaatiosta. Rekombinaatio tarkoittaa karkeas-
ti vanhempien alleelien uudelleenjärjestelyä suvulli-
sen lisääntymisen yhteydessä.
Hardy-Weinbergin tasapainotilanne vaatii satun-
naista lisääntymistä populaation yksilöiden välil-
lä, mutta tämä ei juuri koskaan toteudu luonnos-
sa. Maantieteellisesti lähellä toisiaan elävät yksilöt 
ovat usein läheisempää sukua toisilleen ja yksilöt 
myös tyypillisesti valikoivat lisääntymiskumppanei-
taan. Ne voivat esimerkiksi suosia itsensä kaltaisen 
fenotyypin omaavia yksilöitä. Lisäksi sukusiitos, 
tai itsesiitos sen äärimmäisenä muotona, aiheuttaa 
mikroevoluutiota, koska se lisää homotsygoottien 
genotyyppien osuutta geenipoolissa. 
(Osa)populaatiot ovat ani harvoin täysin eristyk-
sissä muista (osa)populaatioista, ja ne sekä saavat 
uusia alleeleja että menettävät niitä geenivirran 
vuoksi. Geenivirta on seurausta lisääntyvien yksi-
löiden tai pelkkien sukusolujen joko aktiivisesta tai 
passiivisesta liikkumisesta populaatioiden välillä eli 
muuttoliikkeestä (migraatiosta). Dispersaaliksi kut-
sutaan jälkeläisten liikkumista pois vanhempiensa 
läheisyydestä ja siirtymistä elämään itsenäisesti uu-
delle elinalueelle. Muuttoliikkeen määrä ja suunta 
voivat vaihdella suuresti populaatioiden välillä (eli 
kuinka paljon populaatioon saapuu uusia yksilöitä 
ja kuinka paljon siitä lähtee yksilöitä pois). 
Muuttoliike on erityisesti populaatioiden eroja vä-
hentävä tekijä ja sen geneettisiin seurauksiin vai-
kuttavat populaatiossa elävien yksilöiden geneetti-
nen koostumus, populaatioon muuttavien yksilöi-
den tuoma geneettinen muuntelu sekä näiden yh-
distymisen seuraukset. Muuttoliike ja siitä seuraava 
geenivirta ylläpitävät geneettistä monimuotoisuutta 
ja samalla ne ehkäisevät monien haitallisten geneet-
tisten prosessien kuten sukusiitoksen muodostu-
mista. Vahva geenivirta saattaa myös joissain tilan-
teissa haitata populaation paikallisten sopeutumien 
säilymistä, mikäli populaatioon muuttavat yksilöt 
ovat sopeutuneet hyvin erilaisiin olosuhteisiin. Täl-
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laisessa tilanteessa jälkeläiset eivät välttämättä peri 
niitä ominaisuuksia, jotka olisivat eduksi kyseisessä 
elinympäristössä. Elinympäristöjen pirstoutuminen 
heikentää yksilöiden mahdollisuuksia siirtyä uusille 
alueille tai kasvien tapauksessa siementen leviämi-
nen vaikeutuu. Tällaisten eristäytyneiden eli iso-
laatiossa olevien populaatioiden geneettinen moni-
muotoisuus saattaa heikentyä nopeasti geenivirran 
loppumisen seurauksena.
Suomessa esimerkiksi nuoret hömötiaiset (Poecile 
montanus) levittäytyvät aktiivisesti uusille alueille. 
Hömötiaisilla on ollut lisäksi Fennoskandian alueel-
le muuttoliikettä ja geenivirtaa pitkien matkojen 
päästä, joten geneettistä erilaistumista ei ole kau-
kaistenkaan populaatioiden välillä. Samoin lapinti-
aisella (Poecile cinctus) on Fennoskandian alueella 
niin paljon muuttoliikettä ja sen tuomaa geenivir-
taa, että populaatio on säilynyt geneettisesti yhte-
näisenä.
Populaatiokoolla (N) ja erityisesti lisääntyvien yk-
silöiden määrällä eli tehollisen populaation koolla 
(Nₑ) on suuri merkitys mikroevoluutiolle. Populaa-
tiokoko kertoo yksilöiden todellisen määrän tutki-
mushetkellä. Populaatioissa on kuitenkin aina yksi-
löitä, jotka eivät iän tai muun syyn takia lisäänny. 
Tehollinen populaatiokoko onkin parempi mittari 
geneettisen monimuotoisuuden arvioinnissa. Te-
hollinen populaatiokoko on teoreettinen käsite, 
joka voidaan yksinkertaisesti määritellä niiden yk-
silöiden lukumääräksi, jotka tuottavat jälkeläisiä 
seuraavaan sukupolveen. Teholliseen populaatio-
kokoon vaikuttavat useat tekijät, kuten populaa-
tiokoon vaihtelu, sukupuolten lukumääräsuhde tai 
vaihtelu jälkeläisten määrässä. Tehollista populaa-
tiokokoa voidaan arvioida sekä demografisesta että 
geneettisestä aineistosta. Tehollinen populaatioko-
ko antaa osviittaa populaation elinvoimaisuudesta; 
pääsääntöisesti suurempi Nₑ yhdistyy korkeampaan 
geneettiseen monimuotoisuuteen ja populaation te-
hokkaampaan sopeutumispotentiaaliin. 
Suuri, monimuotoinen populaatio tarjoaa luon-
nonvalinnalle paljon pelivaraa, tehostaa hyödyllis-
ten alleelien yleistymistä geenipooliin ja parantaa 
populaation mahdollisuuksia sopeutua muuttuviin 
olosuhteisiin. Pienet populaatiot ovat sitä vastoin 
riskialttiimpia, koska luonnonvalinnalla ei ole yhtä 
paljon muuntelua, josta ammentaa. Lisäksi geneet-
tinen ajautuminen vaikuttaa erityisesti pieniin po-
pulaatioihin. Geneettisellä ajautumisella tarkoite-
taan pelkästään satunnaisista syistä populaatioissa 
tapahtuvia alleelifrekvenssien muutoksia. Geneetti-
nen ajautuminen johtaa ennen pitkää alleelien fik-
soitumiseen tai häviämiseen populaatiosta. Ajau-
tuminen on voimakkaampaa pienissä kuin suurissa 
Tataarikohokkien (Silene tatarica) todennettuja siirtymiä populaatiosta toiseen Oulanka- 
ja Kitkajoen varrella. Kuvassa ympyrän suuruus kuvaa populaation kokoa ja nuoliviivan 
paksuus siirtyneiden yksilöiden määriä. Kartta ja kuva: Jouni Aspi.
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populaatioissa ja aiheuttaa populaatioiden erilais-
tumista toisistaan. Vaikka geneettisen ajautumi-
sen merkitys populaatioiden kehitykselle suhteessa 
luonnonvalintaan on pääsääntöisesti kielteinen, on 
esitetty, että sillä saattaisi olla myös myönteisiä vai-
kutuksia, mutta aihe on varsin kiistelty.
Mikäli populaation koko laskee äkkinäisesti hyvin 
alhaiseksi, muodostuu pullonkaulailmiö. Sen seu-
rauksena geneettistä monimuotoisuutta usein me-
netetään sattuman vaikuttaessa vahvasti yksilöiden 
ja siten niiden kantamien alleelien selviytymisen 
todennäköisyyteen. Yksilömäärän vähentyessä he-
terotsygoottisuus tavallisesti harvinaistuu populaa-
tiossa, erityisesti geneettisen ajautumisen takia. Esi-
merkkinä pullonkaulasta voidaan käyttää maamme 
luontaiseen lajistoon kuulumatonta valkohäntäkau-
rista (Odocoileus virginianus). Neljä lajin yksilöä 
siirrettiin vuonna 1934 Yhdysvalloista Suomeen. 
Suomen valkohäntäkauriiden populaatiot ovat huo-
limatta rajusta pullonkaulasta ja eristäytymisestä 
kasvattaneet istutuksen jälkeen nopeasti kokoaan ja 
kannan heterotsygotia-aste on jokseenkin säilynyt, 
vaikka alleelien määrän onkin havaittu alentuneen.
2.4 Geneettinen rakenne
Geneettisellä rakenteella tarkoitetaan sitä, miten 
geneettisen muuntelun määrä jakautuu populaati-
oiden sisällä ja välillä. Geneettistä rakennetta kuva-
taan usein yhdysvaltalaisen populaatiogeneetikko 
Sewall Wrightin kehittämällä F-statistiikalla, jossa 
populaatioiden välistä erilaistumista kuvataan fik-
Valkohäntäkauriin aikuisten ja vasojen yksilömäärän kasvu (10-kantainen logaritminen asteikko) populaation 
syntymisen jälkeen. Pisteet kuvaavat kirjallisuudessa arvioituja populaation yksilömääriä. Yhtenäinen viiva kuvaa 
teoreettiseen yksilöpohjaiseen geneettiseen malliin perustuvia keskimääräisiä populaatiokokoja ja katkoviivat 
sen alempaa (2,5) ja ylempää (97,5) prosenttipistettä. Kuva: Piirretty uudelleen artikkelin Kekkonen ym. 2012 
pohjalta.
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saatioindeksillä (FST). Fiksaatioindeksi voidaan määritellä useilla tavoilla. Useimmiten se määri-
tellään kahden samasta alapopulaatiosta satunnai-
sesti valitun alleelin korrelaatiota suhteessa koko 
populaation tai populaatioiden välisestä alleelifrek-
venssierojen aiheuttaman geneettisen diversiteetin 
määräksi. Fiksaatioindeksi vaihtelee välillä 0-1. Fik-
saatioindeksille on kehitetty useita sille sukua ole-
via vaihtoehtoisia populaatiorakennetta kuvaavia 
indeksejä. Populaatioiden välistä erilaistumista es-
timoidaan molekulaarisesta aineistoista usein myös 
käyttäen molekulaarista varianssianalyysiä (Analy-
sis of Molecular Variance; AMOVA), joka perustuu 
alleelifrekvenssien (tai genotyyppifrekvenssein do-
minanteilla alleeleilla) hierarkkiseen varianssiana-
lyysiin.
2.5 Geneettisen monimuotoisuuden 
vaikutuksia eliöyhteisöissä
Eliöyhteisössä eri lajien populaatiot elävät vuorovai-
kutuksessa toistensa kanssa, minkä vuoksi yksittäis-
ten lajien geneettisellä monimuotoisuudella on esi-
tetty olevan myös laajempi merkitys ekosysteemeis-
sä. Geneettinen monimuotoisuus voi esimerkiksi 
vaikuttaa osaltaan eliöyhteisöjen toimintaan sekä 
niiden lajikoostumukseen ja -runsauteen. Useat tut-
kimukset antavat viitteitä siitä, että lajien lukumää-
rä ja yksilöiden perinnöllinen muuntelu yhteisössä 
voivat vahvistaa ja ylläpitää toisiaan. Esimerkiksi 
korkeapiiskujen (Solidago altissima) runsas geno-
tyyppinen monimuotoisuus vaikuttaa positiivisesti 
sitä ravintonaan käyttävien niveljalkaisten lajirun-
sauteen ja tämä vahvistaa samalla niveljalkaispeto-
jen lajirunsautta. Yksittäisen lajin geneettinen mo-
nimuotoisuus voi näin ollen olla avainasemassa yl-
läpitämässä muiden lajien esiintymistä yhteisössä. 
Itämeressä elävän Skeletonema marinoi -piileväla-
jin geneettinen monimuotoisuus vaikuttaa positiivi-
sesti moniin ekologisesti tärkeisiin prosesseihin ku-
ten perustuotannon määrään ja sen vakauteen. Toi-
sen Itämeren lajin, meriajokkaan (Zostera marina), 
geneettisellä monimuotoisuudella ei puolestaan 
ollut vaikutusta tuotannon määrään kokeellisessa 
tutkimuksessa, mutta yhteisöjen vakaus kuitenkin 
parani genotyyppisesti monimuotoisilla koealoilla. 
Geneettisen monimuotoisuuden myönteiset vaiku-
tukset eliöyhteisöihin eivät rajoitu akvaattisiin eli-
nympäristöihin. Esimerkiksi joidenkin kotimaisten 
metsätammea (Quercus robur) ravintonaan käyttä-
vien hyönteislajien yksilömäärän on havaittu olevan 
suoraan riippuvainen niiden ravintokasvin geneetti-
sen monimuotoisuuden määrästä. Myös hunajame-
hiläisillä (Apis) on osoitettu kokeellisessa tutkimuk-
sessa, että geneettisesti monimuotoisessa yhdys-
kunnassa tuotetaan enemmän jälkeläisiä verrattuna 
geneettisesti samankaltaisiin. Yhdyskuntien tuotta-
vuudessa on suurta vaihtelua riippuen geneettisestä 
koostumuksesta. Geneettisen monimuotoisuuden 
ja lajirunsauden yhteys ei kuitenkaan ole itsestään-
selvyys, minkä vuoksi eliöyhteisöjen lajirunsautta ei 
tule suoraan arvioida geneettisen monimuotoisuu-
den perusteella tai päinvastoin. 
Suomen 
hömötiaispopulaatioiden   
välillä ei ole havaittu 
geneettistä erilaistumista. 
Kuva: Petteri Lehikoinen / 
Luomus.
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3. Menetelmiä geneettisen 
monimuotoisuuden 
tutkimiseen
Luonnonsuojelugenetiikka on tieteenala, joka tutkii erilaisten geneettisten prosessien vaikutuk-
sia uhanalaisissa luonnonpopulaatioissa hyödyntäen genetiikan menetelmiä, ja etsii ratkaisuja, 
joiden avulla lajeja ja populaatioita voidaan suojella näiden prosessien haitoilta. Genetiikan 
menetelmät ovat kehittyneet nopeasti viime vuosikymmenien aikana. Genetiikan avulla voi-
daan tunnistaa geneettisesti ainutlaatuisia populaatioita, joita tulisi käsitellä ja suojella itsenäi-
sinä kokonaisuuksina eli evolutiivisesti merkittävinä yksiköinä. 
Geneettistä monimuotoisuutta voidaan tutkia ja arvioida monella tasolla erilaisia menetelmiä 
hyödyntämällä, joista osaa esitellään seuraavissa osioissa. Geneettisen monimuotoisuuden 
arviointia varten tarvitaan DNA:ta tai proteiineja, joita voidaan kerätä luonnonpopulaatioista 
erilaisilla menetelmillä. Yleensä tutkimuksissa selvitetään tietyn populaation osalta sitä, kuin-
ka paljon yksilöiden keskuudessa esiintyy heterotsygotiaa, miten erilaisten alleelien runsaudet 
vaihtelevat ja kuinka paljon alleeleja ylipäänsä populaatiossa on. Nämä parametrit kertovat 
geneettisen monimuotoisuuden määrästä ja samalla myös tehollisesta populaatiokoosta kysei-
sessä populaatiossa. Populaatioiden välisen muuntelun määrää tutkimalla selvitetään populaa-
tiorakenteita. 
Geneettisen monimuotoisuuden arviointiin on vanhastaan käytetty erilaisia morfologisia, im-
munologisia tai sytologisia ominaisuuksia. 1960-luvulta lähtien niistä on siirrytty erilaisiin mo-
lekyylimarkkereihin tai geenimerkkeihin. Molekyylimarkkerilla tarkoitetaan helposti tyypitet-
tävissä olevaa proteiini- tai DNA-sekvenssiä, jonka periytymistä on mahdollista seurata. Näitä 
voidaan tutkia sekä maternaalisesti periytyvien soluorganellien (kloroplastit, mitokondriot) tai 
tuman DNA:sta (autosomit ja sukupuolikromosomit). Erilaisia molekyylimarkkereita on kym-
meniä ja niitä on esitelty useissa yhteenvedoissa, joissa niitä on luokiteltu eri tavoin. Seuraava 
yleisempien molekulaaristen markkereiden luokittelu perustuu lähinnä Groverin ja Sharman 
yhteenvetoon. 
Markkereiden esittelyssä on mukana myös jo pois yleisestä käytöstä jääneitä menetelmiä, kos-
ka näitä on käytetty Suomen eliöstön geneettistä monimuotoisuutta esittelevässä osassa. Usein 
käytettyjen geneettisten markkereiden oletetaan olevan valinnan kannalta neutraaleja, jolloin 
ne soveltuvat hyvin populaatioiden geneettisen monimuotoisuuden luonnehtimiseen ja geneet-
tisen rakenteen selvittämiseen. Ne eivät mittaa useinkaan sopeutumisen ja luonnonvalinnan 
kannalta merkityksellistä muuntelua, vaikka kehityssuunta onkin sitä kohti, että merkityksellistä 
muuntelua voidaan tulevaisuudessa mitata suoraan geeneistä.
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3.1 Allotsyymit
Allotsyymit olivat ensimmäisiä 1960-luvun lopul-
la kehitettyjä molekyylimarkkereita. Ne perustuvat 
entsyymien erilaisiin rakenteellisiin muotoihin, jot-
ka ovat syntyneet niitä koodaavan DNA:n mutaati-
oiden aiheuttamista aminohappomuutoksista ent-
syymissä. Menetelmässä tutkittava näyte homogeni-
soidaan ja sen erilaiset proteiinimuodot eli allotsyy-
mit erotellaan toisistaan entsyymielektroforeesilla, 
jossa eri allotsyymit kulkevat sähkökentän erottele-
mana erilaisen kokonsa ja sähkövarauksensa vuok-
si eri tavoin tärkkelys- tai polyakryyliamidigeelillä. 
Allotsyymit värjätään geelillä entsyymispesifisillä 
histokemiallisilla väriaineilla. Allotsyymien käyttö 
on ollut suhteellisen halpa ja tehokas menetelmä ge-
neettisen monimuotoisuuden tutkimiseen ja sitä on 
käytetty aiemmin runsaasti. Allotsyymeillä ei kui-
tenkaan saada selville kaikkea DNA-tason muunte-
lua ja menetelmän käyttö populaatiogeneettisessä 
tutkimuksessa on korvautunut DNA-pohjaisilla me-
netelmillä.
 3.2 Restriktioentsyymeihin perustuvat 
DNA-pohjaiset markkerit
Ensimmäiset DNA-pohjaiset menetelmät perustu-
vat restriktioentsyymeihin, jotka ovat bakteerien ja 
sienien tuottamia entsyymejä. Restriktioentsyymit 
katkaisevat DNA-juosteen kullekin entsyymille omi-
naisen 4–6 emäksen pituisen tunnistusjakson koh-
dalta (esim. CGTACG). 1980-luvun alussa kehitetty 
DNA:n katkoskirjo eli RFLP (restriction fragment 
length polymorphism) -tekniikassa käytetään yhtä 
tai useampaa restriktioentsyymiä tunnistamaan 
eroja DNA-sekvenssien välillä. Jo yhden emäksen 
mutaatio restriktioentsyymin tunnistusjaksossa es-
tää DNA-juosteen katkaisemisen, ja johtaa yksilöi-
den väliseen muunteluun pilkkoutuneiden palasten 
koossa. Pituuserot määritetään palasten erilaisen 
kulkeutumisen perusteella elektroforeesissa itse 
DNA:n sekvenssiä määrittämättä. Menetelmää on 
käytetty paljon etenkin mitokondriaaliseen ja ri-
bosomaaliseen DNA:han pohjautuvissa populaa-
tiogeneettisissä ja fylogeografisissa tutkimuksissa, 
Neljän kotimaisen kaaliper-
hosten heimon lajin, vir-
naperhosen (Leptidea sina-
pis), peltovirnaperhosen (L. 
juvernica), lanttuperhosen 
(Pieris napi) ja naurisper-
hosen (P. rapae), DNA-vii-
vakoodit on sekvensoitu 
osana suomalaisiin lajeihin 
keskittyvää FinBOL-han-
ketta. Kuvat: Megan Swan 
/ Centre for Biodiversity 
Genomics CC BY-NC-SA, 
Piia Partanen / Oulun yli-
opisto CC BY-NC-SA, lant-
tu- ja naurisperhoset Fin-
BOL-hanke.
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mutta nykyisin tämä markkerityyppi on paljolti jää-
nyt pois käytöstä. 
Toinen restriktioentsyymeihin perustuva markkeri-
tyyppi ovat minisatelliitit, joissa tutkitaan genomin 
alueita, joissa esiintyy lyhyitä 10–60 emäksen pi-
tuisia toistuvia emäsjaksoja. Yksilöiden välillä on 
muuntelua toistojen määrissä. Markkerityyppi tun-
netaan myös nimellä DNA-sormenjälki, ja sitä on 
käytetty etenkin rikostutkimuksessa ja isyysana-
lyyseissä, mutta jonkun verran myös populaatioge-
neettisissä tutkimuksissa. 
3.3 PCR-pohjaiset markkerit
Restriktioentsyymeihin perustuvissa menetelmissä 
on tarpeen eristää suhteellisen paljon korkealaa-
tuista DNA:ta. Uusien DNA-pohjaisten markkerei-
den kehityksessä ratkaiseva läpimurto oli PCR-me-
netelmän keksiminen 1980-luvun alussa. PCR eli 
polymeraasiketjureaktio (engl. polymerase chain 
reaction) -menetelmällä mikä tahansa DNA-jakso 
voidaan sille spesifisten alukkeiden (engl. primer) 
avulla automatisoidusti monistaa muutamassa tun-
nissa miljardikertaiseksi hyvin pienestä DNA-mää-
rästä. Alukkeet ovat lyhyitä DNA-juosteita, jotka 
toimivat DNA:n monistamisen aloituskohtana.
Erilaisia PCR-pohjaisia markkereita on kehitetty 
lukuisia, ja ne tunnetaan useimmiten vain kirjain-
lyhenteillä. Niitä ovat mm. RAPD (random amp-
lified polymorphic DNA), ISSR (inter-simple-se-
quence-repeats) ja AFLP (amplified fragment length 
polymorphism). Nykyisin yleisin PCR-pohjainen 
markkerityyppi on mikrosatelliitit, jotka tunnetaan 
myös kirjainlyhenteillä SR (simple sequence repeat) 
tai STR (short tandem repeat).
Kuten minisatelliititkin, mikrosatelliitit koostuvat 
toistuvista peräkkäisistä DNA-sekvensseistä, joi-
den määrä vaihtelee eri yksilöillä. Toistojakso on 
mikrosatelliiteilla minisatelliitteja lyhempi, usein 
1–6 emäksen pituinen. Mikrosatelliitit sijaitsevat 
satunnaisesti genomissa, ja niitä löytyy niin proteii-
neja koodaavilta kuin myös koodaamattomilta alu-
eilta. Mikrosatelliittien mutaatiotahti on 10-2–10-6 
sukupolvea kohti, kun se on normaalisti muualla 
genomissa 10-9. Mikrosatelliitit ovat kodominant-
teja markkereita, joten homo- ja heterotsygootti-
set yksilöt voidaan erottaa toisistaan. Ne moniste-
taan polymeraasiketjureaktiolla kullekin lokukselle 
ominaisilla alukkeilla, jotka sijaitsevat molemmin 
puolin mikrosatelliittialuetta. DNA-palasten pituus 
voidaan monistuksen jälkeen mitata elektroforeesin 
avulla. Nykyisin pituudet mitataan yleensä auto-
maattisekvenaattoreilla. 
3.4 DNA-sekvenssin polymorfismi
DNA:n sekvensoinnissa määritetään DNA-nukleo-
tidien neljän mahdollisen emäksen eli adeniinin, 
guaniinin, sytosiinin ja tymiinin (A, G, C, T) järjes-
tys DNA-molekyylissä. Sekvensointiin on käytetty 
Elektroferogrammi.
Ensimmäisen sukupolven Sanger-tekniikkaa käyttävä 
ABI 3730 kapillaarisekvenaattori. Kuva: Jouni Aspi.
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useita erilaisia menetelmiä, sekä manuaalisia että 
automatisoituja. Sekvensointi tehdään nykyisin 
pääosin automaattisekvenaattoreilla. Ensimmäisen 
sukupolven sekvenaattorit käyttävät Sanger-sek-
vensointia. Tämä tekniikka perustuu yksijuostei-
seksi tehdyn DNA:n kahdentumisen (replikaation) 
polymeraasireaktion katkaisemiseen jonkun neljän 
mahdollisen emäksen kohdalla. Reaktiossa syntyy 
runsaasti erimittaisia sekvensoitavalle juosteelle 
komplementaarisia palasia, joissa viimeisenä on 
joku neljästä mahdollisesta dideoksinukleotidista. 
Kukin eri emäksen sisältävä dideoksinukleotidi on 
leimattu erivärisellä fluoresoivalla värillä. Erimittai-
set DNA-palaset erotellaan DNA-sekvenaattorissa 
elektroforeesilla. Prosessin aikana mitataan kunkin 
palasen merkkivärin fluoresenssi ja niistä tuotetaan 
elektroferogrammi, josta palasen emäsjärjestys on 
luettavissa. Ensimmäisen sukupolven sekvenaatto-
rien etuna on se, että niillä voidaan saada luettua 
varsin pitkiä, jopa 700 emäsparin mittaisia juostei-
ta, ja lukutarkkuus on erittäin hyvä. 
Sanger-sekvensointi on korvautumassa toisen su-
kupolven sekvenaattoreilla, jotka mahdollistavat 
suurimittakaavaisen rinnakkaisen sekvensoinnin. 
Erilaisilla tekniikoilla (platform) toimivia laitemal-
leja on useilla eri valmistajilla. Näistä tunnetuimpia 
ovat Rochen 454 ja GS Junior (2005), Illuminan 
(2006) MiSeq, HiSeq ja NextSeq, Applied Biosys-
temsin SOLiD (2007) sekä Life Sciencen IONtorrent 
ja IONproton (2010). Toisen sukupolven malleissa 
DNA-kahdentumisen aikana emäkset tunnistetaan 
reaaliajassa kemiallisten reaktioiden tuottamien va-
losignaalien tai pH-muutosten avulla niiden kiinnit-
tyessä uuteen DNA-juosteeseen.
Toisen sukupolven menetelmillä voidaan lukea sa-
manaikaisesti suuri määrä eri sekvenssejä. Koska ne 
perustuvat askelittaiseen trifosfaattien lisäämiseen, 
menetelmää on vaikea saada toimivaksi pitkillä sek-
vensseillä. Tyypillisesti lukupituudet ovat 100–500 
emäksen pituisia, ja lukutarkkuus on jonkin verran 
huonompi kuin Sanger-sekvensointiin perustuvilla 
laitteilla.
Osa toisen sukupolven laitteista on jo jäänyt pois 
käytöstä (esim. Rochen 454 ja GC Junior) ja kol-
mannen sukupolven tekniikat ovat jo markkinoilla 
tai kehitteillä. Näitä laitteita ovat esimerkiksi Pacific 
Biosciences PacBio RS II (2011) (non-terminal fluo-
rescent sequencing by synthesis, SMRT) sekä Oxford 
Nanoporen (2015) MinION- ja GridION-laitteet. 
Joillakin kolmannen sukupolven laitteista (esim. 
PacBio) päästään erittäin pitkiin lukupituuksiin (15 
000–20  000 emästä). Kolmannen sukupolven eri 
valmistajien teknologia poikkeaa toisistaan, mutta 
kaikissa niissä sekvenssi luetaan yhden molekyy-
lin tasolla, jonka vuoksi niissä ei enää hyödynnetä 
PCR-tekniikkaa. Monet tekniikoista ovat vielä kehit-
teillä ja osassa niistä on teknisiä haasteita. Ainakin 
yksi lupaavista tekniikoista on jo konkurssin vuok-
si hävinnyt markkinoilta (Helicos Biosciences: true 
single molecule sequencing eli tSMS). Yksi esimerk-
ki kolmannen sukupolven tekniikoista ovat Oxford 
Nanoporen minikokoiset laitteet, joissa DNA-sek-
venssi luetaan sähkövarauksen muutosten avulla 
molekyylin kulkeutuessa kalvossa olevan nanoko-
koisen aukon läpi.
Uuden sukupolven sekvensointitekniikat ovat mah-
dollistaneet nopean ja suhteellisen edullisen eli-
Automaattisekvenaattorien toista sukupolvea edusta-
va Ion Torrent -sekvenaattori. Kuva: Jouni Aspi.
Automaattisekvenaattorien kolmatta sukupolvea 
edustava Oxford Nanoporen MinION-laite. Kuva: 
Oxford NanoPore.
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öiden koko genomin sekvensoinnin. Suomessakin 
on sekvensoitu ensimmäisenä maailmassa koko 
genomi (de novo) täpläverkkoperhosesta (Melitaea 
cinxia), rauduskoivusta (Betula pendula), saimaan-
norpasta (Pusa hispida saimensis) (http://www.
saimaaringedseal.org/) ja porosta (Rangifer taran-
dus tarandus). Poron genomia ei ole vielä julkaistu.
Usein sekvensoidusta DNA:sta etsitään yhden nuk-
leotidin muuntelua (SNP; single nucleotide poly-
morphism), jota käytetään perinteisten markkerien 
tavoin. Kustannussyistä tutkittavista yksilöistä ei 
tätä varten monestikaan lueta koko genomia, vaan 
tutkimuksissa käytetään erilaisia tekniikoita, joil-
la sekvensoitavan DNA:n määrää pienennetään; 
kuitenkin niin, että saadaan eliöstä koko genomin 
käsittävä edustava SNP-paneeli. Usein näissä tek-
niikoissa hyödynnetään restriktioentsyymejä. Näitä 
erilaisia tekniikoita tunnetaan esimerkiksi kirjainly-
henteillä RRLs (reduced-representation sequencing 
using reduced-representation libraries), CRoPS 
(complexity reduction of polymorphic sequences), 
Illuminan koiraeläinten kokogenomin SNP-si-
ru, jolla voidaan tyypittää tutkittavasta yksilöstä 
yli 170  000 SNP:tä. Kyseisellä sirulla on geno-
tyypitetty myös suomalaisia susia (Canis lupus). 
Kuva: Illumina. Sudenpentu. Kuva: Jouni Aspi.
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RAD-seq (restriction-site-associated DNA sequen-
cing) ja GBS (genotyping by sequencing). 
Useille kaupallisesti tärkeille lajeille on saatavana 
valmiita SNP-siruja, joilla on mahdollista tyypittää 
kymmeniä tai satoja tuhansia SNP-markkereita yh-
dellä analyysillä suhteellisen alhaisin kustannuksin. 
Ihmisen SNP-sirut ovatkin tulleet hyvin suosituik-
si geneettisessä sukututkimuksessa. SNP-siruja on 
käytetty hyväksi tutkittaessa myös kotieläinten vil-
lejä lähilajeja. Esimerkiksi visenttien polveutumista 
on tutkittu lehmille kehitetyillä SNP-siruilla. 
3.5 DNA-viivakoodaus
DNA-viivakoodauksella (DNA barcoding) tarkoi-
tetaan lyhyehkön, standardoidun DNA-alueen 
käyttämistä lajinmääritykseen ja lajinrajaukseen. 
DNA-viivakoodit muuntelevat riittävästi erottaak-
seen useimmat lajit toisistaan, mutta niiden erotus-
kyky heikkenee populaatiotasolle siirryttäessä. Sik-
si DNA-viivakoodit ovat erityisen yleisesti käytetty 
työkalu lajitason tutkimuksissa, kuten taksonomi-
sissa revisioissa, mutta harvemmin populaatioge-
netiikan tutkimuksissa. Kuitenkin käytännön suo-
jelutyössä viivakoodeilla voidaan esimerkiksi saada 
parempi käsitys siitä, kuuluuko jokin populaatio 
suojelun kohteena olevaan lajiin.
Viivakoodaukseen käytettävät DNA-alueet ovat 
erilaisia eli eliöryhmissä. Eläimillä käytetään mito-
kondriaalisen COI-geenin 648 emäsparin mittaista 
aluetta. Sienillä käytetään tuman ITS-aluetta. Kas-
veilla mikään alue ei sovellu yksinään viivakoodauk-
seen, ja parhaiten toimivien alueiden yhdistelmäs-
tä ei ole toistaiseksi muodostunut kansainvälisesti 
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yhtenäistä käytäntöä. Yleisesti käytetään kahden 
viherhiukkasessa sijaitsevan geenin yhdistelmää 
(matK ja rbcL).
DNA-viivakoodaukseen perustuva lajinmääritys 
tapahtuu sekvensoimalla viivakoodialue kohde-
yksilön genomista ja vertaamalla saatua sekvens-
siä BOLD-vertailutietokantaan (lyhenne sanoista 
Barcode of Life Database). Mikäli tietokannasta löy-
tyy vastaava sekvenssi, kohdeyksilö voidaan määrit-
tää tietokannan tietojen perusteella. Toisinaan tieto-
kannasta ei kuitenkaan löydy vastaavaa sekvenssiä, 
joka voi johtua joko siitä, että kyseinen laji yksinker-
taisesti puuttuu tietokannasta tai sitten laji voi olla 
tieteelle uusi ns. kuvaamaton laji. Kuvaamattomien 
lajien suuri määrä on laajentanut DNA-viivakoodien 
käyttöä lajinrajaukseen, jossa yksilöitä ryhmitellään 
alustaviin lajeihin eli ns. operationaalisiin taksono-
misiin yksiköihin (OTU:ihin). Nämä ryhmittelyt pe-
rustuvat yleensä viivakoodisekvenssien samankal-
taisuuteen ja muodostavat helpon tavan muodostaa 
lajien kaltaisia ryhmiä, jotka voidaan tutkia tarkem-
min ja kuvata virallisiksi lajeiksi myöhemmin nuk-
leaaristen markkereiden vaihtelun, morfologian tai 
muun tiedon (ekologia, biologia) perusteella.
Koska DNA-viivakoodaus on helppo ja varsin edul-
linen menetelmä, sitä on hyödynnetty hyvin monen-
laisissa tutkimuksissa kaupallisten ruokatuotteiden 
lajinmäärityksestä opetukseen ja rikospaikkatutkin-
taan. Suosiotaan kasvattava metaviivakoodaus poh-
jautuu DNA-viivakoodaukseen, mutta siinä missä 
perinteisessä DNA-viivakoodauksessa on tyypilli-
sesti yksi sekvenssi per yksilö, metaviivakoodaus 
kohdistuu usein useita lajeja sisältävien näytteiden 
(esim. vesi-, uloste-, sedimentti- tai maaperänäyt-
teiden) analysointiin, hyödyntäen kehittyneitä uu-
den sukupolven sekvensointitekniikoita. 
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Populaation koko eli yksilöiden lukumäärä on olennainen tekijä populaation jatkuvuu-
den turvaamisessa. Yksilöiden lukumäärän on todettu olevan suorassa yhteydessä po-
pulaation geneettisen monimuotoisuuden ja kelpoisuuden kanssa. Populaatiot alkavat 
menettää evolutiivista potentiaaliaan nopeasti yksilömäärän laskun takia. Yksilömäärää 
ja sen vaihtelua voidaan hyödyntää tutkimuksissa, joissa halutaan arvioida populaati-
oiden sukupuuttouhan todennäköisyyttä. Uhanalaisilla lajeilla on osoitettu olevan vä-
hemmän geneettistä monimuotoisuutta verrattuna elinvoimaisiin lajeihin, ja geneettiset 
prosessit voivat nopeuttaa populaatioiden hiipumista. Erilaisia riskiarvioita on esitetty, 
mikä on pienin mahdollinen elinkelpoisen populaation koko tai pienin mahdollinen 
tehollinen koko suhteessa yksilömäärään, jonka avulla populaation on vielä mahdol-
lista säilyttää evolutiivinen potentiaalinsa. Frankham ym. esittävät, että usein käytetty 
tehollisen populaatiokoon alaraja Nₑ = 50 sukusiitoksen välttämiseksi lyhyellä aika-
välillä ja alaraja Nₑ = 500 evolutiivisen potentiaalin säilyttämiseksi tulisi uusimpien 
tulosten valossa ainakin kaksinkertaistaa (Nₑ = 100 sukusiitoksen välttämiseksi lyhyellä 
aikavälillä ja Nₑ = 1000 evolutiivisen potentiaalin säilyttämiseksi).
Elinympäristöjen tuhoutuminen ja pirstoutuminen sekä näistä usein seuraava muutto-
liikkeen väheneminen pienentävät supistuneessa ja eristyneessä elinympäristössä elä-
vän populaation yksilömäärää. Yksilömäärän romahdus ja geenivirran väheneminen 
altistavat lopulta populaation haitallisille geneettisille prosesseille kuten sukusiitokselle 
ja geneettiselle ajautumiselle. Elinympäristöjen pirstoutuminen heijastuu kielteisellä ta-
valla pienten populaatioiden geneettiseen monimuotoisuuteen niin harvinaisilla kuin 
yleisilläkin lajeilla. Elinympäristöjen pirstoutuminen voi lisäksi estää tai ainakin haitata 
populaatioiden sopeutumista ilmastonmuutokseen. Yksilömäärän väheneminen alen-
taa tutkitusti populaation geneettistä monimuotoisuutta ja kelpoisuutta. Myös geneet-
tisen ajautumisen aiheuttamat geneettisen monimuotoisuuden alenemisen haitalliset 
vaikutukset yleistyvät pienissä populaatioissa. Suomessa esimerkiksi metsätammi kas-
vaa levinneisyysalueensa äärevimmissä oloissa ja täällä populaatiot esiintyvät erittäin 
pirstoutuneesti, joten metsätammipopulaatioiden geneettinen erilaistuminen on paljon 
voimakkaampaa ja geneettinen monimuotoisuus alhaisempaa verrattuna Keski-Euroo-
pan populaatioihin. 
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4.1 Sukusiitos 
Sukusiitoksella tarkoitetaan sitä, että läheiset su-
kulaiset tuottavat keskenään jälkeläisiä. Sukusiitos 
on haitallinen prosessi, koska sen seurauksena he-
terotsygotia vähenee ja samalla haitalliset, peitty-
vät alleelit pääsevät ilmenemään jälkeläisissä. Mitä 
pidemmän aikaa sukusiitos kestää populaatiossa, 
sen todennäköisemmin jälkeläisten lisääntymiste-
hokkuus ja selviytyminen aikuisuuteen asti heik-
kenevät. Sukusiittoisessa populaatiossa yksilöiden 
kelpoisuus heikentyy ajan myötä eli populaatioon 
muodostuu sukusiitosheikkoutta. Yksilöillä on su-
kusiitoksen rasittamassa populaatiossa lopulta vä-
hän mahdollisuuksia sopeutua elinympäristössä 
tapahtuviin, usein väistämättömiin muutoksiin. 
Sukusiitos voi pitkittyessään jouduttaa populaati-
oiden taantumista ja aiheuttaa niiden katoamista. 
Epäsuotuisat olosuhteet voivat lisäksi vahvistaa 
sukusiitoksen haittoja populaatioissa. Populaation 
kokonaiskelpoisuuden heikentymisen seurauksena 
puhutaan geneettisestä taakasta, joka lasketaan ver-
taamalla populaation yleisimmän genotyypin kel-
poisuutta optimaalisen (mahdollisesti teoreettisen) 
genotyypin kelpoisuuteen.
Sukusiitosheikkoutta arvioidaan yleensä vertaamal-
la sukusiittoisten yksilöiden kelpoisuutta suhteessa 
ei-sukusiittoisiin yksilöihin. Tätä on arvioitu esi-
merkiksi erittäin sukusiittoisessa Skandinavian su-
sipopulaatiossa, tutkimalla pentujen eloonjäävyyttä 
suhteessa sukusiittoisuuteen. Niillä susivanhemmil-
la, joiden pentujen sukusiitoskerroin on 0, talvilau-
massa on keskimäärin 6 pentua. Niissä pentueissa, 
joissa sukusiitoskerroin on 0,5, pentujen määrä jää 
alle neljän. Karvaloviniskamuurhaisella (Formi-
ca exsecta) on sukusiittoisuudella havaittu olevan 
useita negatiivisia vaikutuksia. Sukusiittoiset pesät 
tuottavat heikommin uusia jälkeläisiä ja kuningat-
Uhanalaisen tummaneidonvaipan (Epipactis atrorubens) pienten populaatioiden pirstoutunut levinneisyys Suo-
messa. Lajia löytyy vain muutamasta paikasta Suomessa ja sen populaatiot ovat hyvin pieniä ja hajanaisia. Tut-
kituissa lajin populaatioissa on vain vähän geneettistä vaihtelua ja geenivirta populaatiosta toiseen on vähäistä. 
Kuvat: Luomus CC-BY-4.0 ja Henry Väre.
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taria. Niissä syntyvät koiraat ovat myös pienempiä 
kuin vähemmän sukusiittoisissa pesissä kasvatetut 
koiraat.
Sukusiitosheikkoutta (ja heteroosia) voivat aiheut-
taa populaatiossa harvinaisena esiintyvät enim-
mäkseen resessiiviset haitalliset mutaatiot. Suku-
siitos lisää niiden yksilöiden frekvenssiä, joissa nii-
den vaikutus ilmenee. Tämä mekanismi tunnetaan 
dominanssihypoteesin nimellä. Vaihtoehtoisesti 
sukusiitosheikkouden taustalla voivat olla myös 
heterotsygoottisena edulliset alleelit, joita tasapai-
nottava valinta säilyttää populaatiossa keskimää-
räisillä frekvensseillä. Sukusiitos lisää näiden allee-
lien homotsygoottisuutta ja alentaa siten yksilöiden 
kelpoisuutta. Jälkimmäinen mekanismi tunnetaan 
ylidominanssihypoteesina. Suurin osa sukusiitos-
Sukusiitoskerroin
Sukusiitoksen astetta voidaan mitata tietyn yksilön tai populaation osalta. Tähän tarkoituk-
seen käytetään sukusiitoskerrointa, F. Sukusiitoskerroin kertoo kuinka läheistä sukua jonkin 
jälkeläisen vanhemmat ja esivanhemmat ovat keskenään olleet. Se mittaa todennäköisyyttä 
sille, että homotsygoottisen genotyypin alleelit polveutuvat identtisinä kopioina esivanhem-
milta. Vastakohta tälle on tilanne, jossa samanlaiset alleelit ovat syntyneet erikseen eivätkä 
siten ole identtisiä kopioita. Sukupuiden hyödyntäminen on ollut pitkään tehokas keino ha-
vaita sukusiitoksen astetta populaatiossa. Menetelmää käytetään edelleen usein, kun tietyn 
populaation yksilöt ja niiden geneettinen rakenne tunnetaan kattavasti pitkältä ajanjaksolta. 
Nykyään yhä useammin hyödynnetään myös erilaisia geneettisiä markkereita esimerkiksi yh-
den nukleotidin monimuotoisuutta (SNP), matemaattista mallinnusta sekä tietokonesimu-
laatioita sukusiitoksen havaitsemiseksi populaatioista, koska ne ovat monesti sukupuita te-
hokkaampia ja tarkempia menetelmiä. Genomisten aineistojen yleistyttyä sukusiitoksen mää-
rän estimointiin käytetään usein yksilön koko genomissa olevien homotsygoottisten alueiden 
(ROH tai runs of homozygosity) suhteellista määrää genomissa.
Sukusiitoskertoimen laskemista havainnol-
listava sukupuu. Oheisesta sukupuun osas-
ta voidaan laskea, talollinen Matts Vilhelm 
Aspegrenin todennäköisyys saada samat al-
leelit Jacob Frosterukselta kahta eri sukulin-
jaa pitkin. Sukusiitoskerroin voidaan laskea 
yksinkertaisesti kaavalla F = ½ n, jossa n on 
yksilöiden määrä äidistä isään yhdistävän esi-
isän kautta. Jos oletamme, että Jacob Froste-
ruksen sukusiitoskerroin on ollut 0 eli hänen 
äidillään ja isällään ei olisi ollut yhteisiä esi-
vanhempia, on Matts Vilhelm Aspegrenin su-
kusiitoskerroin F = ½*8 = 0,004. Käytännös-
sä yhteisiä esivanhempia on usein enemmän 
kuin yksi, jolloin eri esi-isien vaikutus on 
summattava yhteen. Matts Vilhelm Aspegren 
on Jouni Aspin esi-isä kuudennessa sukupol-
vessa. Kuva: Jouni Aspi.
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populaatiot voivat saada takaisin menettämäänsä 
geneettistä monimuotoisuutta. 
Lajien suojelussa voidaan toteuttaa lisäksi edellisis-
tä hieman poikkeavaa evolutiivista elvytystä. Tämän 
tarkoituksena on palauttaa edullisen geneettisen 
muutoksen avulla populaation menettämiä paikalli-
sia sopeutumia ja säilyttää populaation sopeutumis-
potentiaali. Muutos voidaan saada aikaan yksilöitä 
aktiivisesti siirtämällä. Geneettisten suojelutoimen-
piteiden pitkäaikaisten ja kestävien hyötyjen saavut-
tamiseksi edellytetään kuitenkin aina elinympäris-
töjen suojelua ja mielellään luontaisen muuttoliik-
keen mahdollistamista, koska muussa tapauksessa 
geneettiset ongelmat saattavat palata populaatioon.
Tehokas muuttoliike ja siitä seuraava geenivirta eh-
käisevät populaatioiden eristymistä ja edesauttavat 
jo eristyneiden populaatioiden tilannetta. Esimer-
kiksi susi on laji, joka kykenee liikkumaan pitkiä 
matkoja ja lisäämään geenivirtaa ilman ihmisen 
avustusta (olettaen, että liikkuminen elinympäris-
töstä toiseen on ylipäätään mahdollista). Ruotsin 
ja Norjan alueen susipopulaatio on pieni ja saa-
nut alkunsa vain yhdestä susiparista. Alueelle on 
myöhemmin vaeltanut itsenäisesti ainakin seitse-
män sutta, joista tiettävästi kolme on lisääntynyt 
heikkouden mekanismia selvittäneitä tutkimuksia 
näyttäisi tukevan dominanssihypoteesia todennä-
köisempänä selitysmallina sukusiitosheikkoudelle.
4.2 Sukusiitos ja geneettisen monimuo-
toisuuden suojelu
Lajien tai populaatioiden geneettinen elvytys on 
sukusiitoksen tai muista geneettisistä haitoista kär-
sivän populaation suojelua, jossa populaatioon tuo-
daan uusia yksilöitä muista populaatioista. Suojelun 
kohteena olevan populaation kelpoisuus pyritään 
saamaan takaisin alkuperäiselle tai ainakin suotui-
sammalle tasolle uusien yksilöiden tuoman geneet-
tisen muuntelun avulla. Geneettinen palauttaminen 
on edellistä laajempi käsite. Sen tavoitteena on yl-
läpitää populaatiossa neutraalia geneettistä muun-
telua ja palauttaa samalla populaatioon sen menet-
tämää geneettistä monimuotoisuutta. Tällä pyritään 
siihen, että populaatio pystyisi sopeutumaan myös 
tulevaisuudessa tapahtuviin muutoksiin elinympä-
ristössään. Muuttoliikkeestä tiedetään olevan hyö-
tyä populaatioille ja niiden geneettiselle monimuo-
toisuudelle. Muuttoliikkeen avulla eristäytyneet 
Ruotsin sukusiitoksesta kärsivän susipopulaation sukupuu. Sukusiitoskertoimen (F) suuruus eri yksilöissä on 
osoitettu eri väreillä (tummansininen: 0 ≤ F < 0.1, vaaleansininen: 0.1 ≤ F < 0.2, keltainen: 0.2 ≤ F < 0.3, oranssi: 
0.3 ≤ F < 0.4, punainen: 0.4 ≤ F < 0.5, harmaa: tuntematon). Populaation perustaneiden yksilöiden ei ole ole-
tettu olevan sukulaisia keskenään ja siksi niiden jälkeläisten oletettu sukusiitoskerroin on F = 0, (sininen kehys). 
Susilla sukusiitoksen lisääntymisen on todettu lisäävään pentukuolleisuutta ja susiyksilöiden luuston epämuo-
dostumia. Lähde: Åkesson ym. 2016
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alueella entuudestaan eläneiden yksilöiden kanssa. 
Tämä näkyy alueen susikannan geneettisessä mo-
nimuotoisuudessa. Susilla on havaittu luontaista 
geneettistä elpymistä muuallakin. Yhdysvaltalainen 
Isle  Royale -saari Yläjärvessä on eristyksissä man-
tereesta, mutta kylminä talvina sudet voivat päästä 
saarelle jäätä pitkin. Vuonna 1997 saarelle siirtyi 
itsenäisesti yksi susiuros, joka nousi dominoivaan 
asemaan laumassa ja pian sen jälkeläisten geenit 
levisivät alueen kaikkiin muihinkin laumoihin. Ta-
pahtumat paransivat aluksi sukusiitoksesta kärsivän 
paikallisen populaation geneettistä tilannetta. Posi-
tiiviset vaikutukset ovat kuitenkin olleet tilapäisiä ja 
saaren susipopulaatioiden sukusiittoisuus on tämän 
jälkeen lisääntynyt. Isle Royalen susipopulaatio on 
nykyään todennäköisesti vain kahden (sukusiitok-
sesta kärsivän) yksilön varassa, mutta saaren susi-
kanta halutaan ylläpitää elinvoimaisena tulevaisuu-
dessa, joten sinne on tarkoitus siirtää uusia yksilöitä 
lähiaikoina. Saarelle siirrettiinkin lokakuussa 2018 
neljä sutta mannermaalta Minnesotasta. Vallitsevan 
polaaripyörteen takia Yläjärvi jäätyi poikkeukselli-
sesti seuraavaksi talveksi ja yksi susinaaraista palasi 
takaisin lähtöpaikkaansa tammikuussa 2019. Isle 
Royalen yli kuusikymmentä vuotta jatkunut susitut-
kimus on ollut keskeytyksissä vuoden 2019 alussa 
Yhdysvaltojen hallinnon sulkemisen takia.
Ruotsissa susien tilanne on samaan tapaan edel-
leen haasteellinen, koska sudet kärsivät vakavis-
ta sukusiitoksen aiheuttamista haitoista ja niiden 
kelpoisuus on heikentynyt. Metsästys vaikuttaa 
osaltaan maan susikantaan ja sillä saattaa olla vai-
kutusta myös sen geneettiseen rakenteeseen, joten 
metsästyksen suunnittelussa painotetaan ottamaan 
tarkemmin huomioon siitä mahdollisesti seuraavat 
haitalliset geneettiset muutokset. Muuttoliike on 
aivan liian vähäistä ylläpitämään riittävän korkeaa 
geneettistä monimuotoisuutta alueen susikannassa. 
Riittävän geneettisen monimuotoisuuden palautta-
miseksi on joitain vuosia sitten esitetty, että vankeu-
desta vapautettaisiin nuoria pentuja vahvistamaan 
luonnonpopulaatioiden geneettistä monimuotoi-
suutta. Siirtoja ei ainakaan vielä ole lähdetty toteut-
tamaan. Fennoskandian susipopulaatioiden jatku-
vuuden ja geneettisen monimuotoisuuden kannalta 
olisi tärkeää ylläpitää geenivirtaa maiden populaa-
tioiden välillä esimerkiksi ihmisten avustuksella, 
mikäli susien itsenäinen muutto ei toteudu. Tällöin 
populaatioiden tehollinen koko voisi saavuttaa riit-
tävän vakaan tason, joka alueen susipopulaatioista 
nykyään hyvin pitkälti puuttuu. 
Geneettisen suojelun pitkäaikaisista ja useiden su-
kupolvien ylittävistä vaikutuksista on mahdollista 
saada tietoa lähinnä laboratoriokokeiden avulla, 
koska luonnonpopulaatioiden tilanteesta on har-
vemmin riittävän pitkäaikaisia kokemuksia. Banaa-
nikärpäsellä (Drosophila melanogaster) on osoitet-
tu laboratoriokokeessa, että geenivirran myönteiset 
geneettiset vaikutukset ilmenevät nopeasti jo yhden 
uuden yksilön ilmaannuttua sukusiitoksen heiken-
tämään tulopopulaatioon. Lisäksi muuttoliikkeestä 
on hyötyä sukusiitoksesta kärsivälle populaatiolle 
jopa silloin, kun lähtöpopulaatiossa on sukusiitos-
ta, ja geneettisen suojelun positiiviset vaikutukset 
voivat kestää useampia sukupolvia. Muuttoliikkeen 
mahdollistaminen populaatioiden välillä on siten 
hyvä tapa kohentaa sukusiitoksesta kärsivän popu-
laation kokonaistilannetta ja geneettistä rakennetta. 
Vesikirppulajilla (Daphnia magna) Hangon Tvär-







berg ym. 2005 mukaan.
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Esimerkkejä geneettisen monimuotoisuuden onnistuneesta 
suojelusta
Floridanpuuma (Puma concolor conyi) on 
kärsinyt pitkään sukusiitoksen aiheutta-
mista erilaisista haitoista, koska populaatio 
elää eristyksissä ja on yksilömäärältään hy-
vin pieni. Alalajia on yritetty pelastaa siirtä-
mällä Floridan populaatioon toisen alalajin 
(P. c. stanleyana) naarasyksilöitä elinvoi-
maisemmista populaatioista Texasin osa-
valtiosta vuonna 1995. Siirrot ovat lisänneet 
populaation elinkelpoisuutta. Floridanpuu-
man populaatiota uhkaavat kuitenkin yhä 
geneettisten ongelmien lisäksi elinympäris-
töjen tuhoutuminen ja pirstoutuminen.
Illinoisissa Yhdysvalloissa tavattavan pree-
riakanan (Tympanuchus cupido pinnatus) 
muutamia jäljellä olevia populaatioita on 
uhannut pitkään niiden elinympäristöjen eli 
ruohostomaiden ja arojen väheneminen ja 
pirstoutuminen. Populaatiot ovat eristäyty-
neet pieniksi yksiköiksi, joissa yksilömäärä 
on laskenut rajusti yhdessä kelpoisuuden 
kanssa. Vuonna 1992 alueelle siirrettiin yk-
silöitä alalajin muista elinvoimaisemmista 
populaatioista, joiden ansiosta Illinoisin po-
pulaatioiden geneettinen monimuotoisuus 
ja yksilömäärä lähtivät onnistuneesti kas-
vuun. Populaation pitkäaikainen säilymi-
nen kuitenkin edellyttää elinympäristöjen 
säilymistä. 
Uusien yksilöiden siirtäminen on ollut 
toimiva keino myös Ruotsin Smygehukissa 
tavattavan kyypopulaation (Vipera berus) elinkyvyn lisäämiseksi. Alueen populaatioon 
vapautettiin koirasyksilöitä geneettisesti monimuotoisemmista läheisistä populaatioista. 
Smygehukin kyyt elävät eristyksissä, noin 20 kilometrin päässä muista lajin populaatiois-
Sukusiitoksen rasittamat floridanpuumat 
ovat kärsineet esimerkiksi heikentynees-
tä spermanlaadusta ja epämuodostumis-
ta hännässä. Kuva: John and Karen Hol-
lingsworth, USFWS.
Preeriakana Tympanychus cupido. 
Kuva: Menke Dave USFWS
ta, eikä luontainen muuttoliike 
ja sen tuoma geenivirta siksi 
toiminut. Smygehukin kyyt 
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paljastivat, että eri populaatioista peräisin 
olevien yksilöiden risteyttämisen seurauk-
sena syntyneiden vesikirppujen suhteelli-
nen osuus kasvoi suhteessa alkuperäisiin ja 
sukusiittoisiin toisista populaatioista oleviin 
vesikirppuihin nähden sekä luonnon kalli-
olammikoissa että laboratorio-olosuhteissa. 
Geenivirta onkin tärkeä tekijä yksittäisen 
populaation kokonaistilanteen, mutta myös 
metapopulaatioiden kannalta. Afrikkalaisel-
la Bicyclus anynana -perhoslajilla tehdyssä 
laboratoriokokeessa osoitettiin, että geeni-
virta vaikuttaa nopeasti sukusiitoksesta kär-
sivän tulopopulaation geneettiseen kokoon-
panoon, koska muuttaneiden yksilöiden 
jälkeläisillä on korkeampi kelpoisuus verrat-
tuna alkuperäisen sukusiitoksesta kärsivän 
populaation jälkeläisiin. 
Uuteen populaatioon muuttaneiden yksi-
löiden jälkeläisillä on usein havaittu kor-
keampaa kelpoisuutta, joka perustuu he-
terotsygoottisilla yksilöillä usein ilmenevään 
heteroosiksi tai risteytymiselinvoimaksi 
kutsuttuun ilmiöön. Tähän prosessiin poh-
jautuvat myös geneettisen monimuotoisuu-
den suojelun tai elpymisen myönteiset vai-
kutukset. Heteroosi perustuu muuttavien 
yksilöiden jälkeläisten korkeampaan hetero-
tsygotiaan ja siitä seuraavaan korkeampaan 
kelpoisuuteen verrattuna populaation alku-
peräisten yksilöiden jälkeläisiin.
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4.3. Risteytyminen
Risteytymisellä tarkoitetaan geneettisesti hyvin 
pitkälle eriytyneiden saman lajin populaatioiden, 
alalajien tai kokonaan eri lajien kesken tapahtuvaa 
lisääntymistä, josta saattaa seurata geenien siirty-
minen lajista toiseen (eli introgressiota). Kaloilla 
risteytyminen on luonnossa verrattain tavallista, ja 
yli 40 %:lla sorsista (Anas) ja hanhista (Anser) on 
havaittu risteytymistä muiden lajien kanssa. Kas-
veilla risteytymistä tapahtuu esimerkiksi viljely-
kasvien ja niiden luonnossa tavattavien kantalajien 
välillä. Monet ainoastaan luonnossakin esiintyvät 
kasvilajit, esimerkiksi pajut, risteytyvät helposti 
keskenään. 
Luontoon karanneet kotieläimet tai kalakasvatta-
moista livahtaneet yksilöt voivat uhata paikallisten 
luonnonvaraisten populaatioiden olemassaoloa, 
mikäli näiden kesken tapahtuu risteytymistä. Tuo-
tantoeläimet ja viljelykasvit ovat sopeutuneet tai ne 
on jalostettu keinotekoisiin olosuhteisiin ja muuttu-
neet ominaisuudet eivät yleensä ole edullisia luon-
nonoloissa. Risteytyminen saattaa uhata paikallis-
ten populaatioiden geneettistä monimuotoisuutta 
ja johtaa geneettiseen samankaltaistumiseen. Lajit 
tai alalajit risteytyvät myös luontaisesti keskenään. 
Esimerkiksi kahden pohjoisamerikkalaisen endee-
miseksi oletetun susilajin (Canis rufus ja Canis ly-
caon) on osoitettu olevan itse asiassa risteymiä su-
den ja kojootin (Canis latrans) välillä. Risteymien 
suojeleminen ihmisten toimesta on usein kiistan-
alainen asia. Haastavia ja hintavia suojelutoimen-
piteitä joudutaan myös priorisoimaan keskenään, 
jolloin saatetaan pitää ensisijaisena niin sanotusti 
puhtaiden lajien tai populaatioiden suojelua.
Lajinsisäinen ja lajien välinen risteytyminen vai-
kuttavat monin tavoin prosessissa mukana olevien 
populaatioiden geneettiseen rakenteeseen, niiden 
kohtaloon ja suojeluun. Populaatioiden risteytymi-
nen keskenään voi johtaa tilanteesta ja olosuhteis-
ta riippuen joko kelpoisuuden kasvuun tai laskuun. 
Toisinaan lajiristeymä saattaa olla omassa elinym-
päristössään kelpoisempi verrattuna niihin lajeihin, 
joista se on kehittynyt. Näin on esimerkiksi eräillä 
Helianthus-suvun auringonkukilla. Risteymät voi-
vat toisinaan vähitellen tai nopeastikin myös eriytyä 
omiksi lajeikseen. Tuore esimerkki lajiutumisesta 
Kuhan ja kuha-ahvenen takaisinris-
teymä todettiin ensimmäistä kertaa 
Suomesta 2011. Kuva: Mika Vinni
Todennäköinen pyyn ja riekon risteymä kuvattuna 
Sodankylän Rajalassa marraskuussa vuonna 2018.
Kuva: Timo Helle
30Opas geneettiseen monimuotoisuuteen
on maasirkun ja isokaktussirkun (Geospiza coni-
rostris) toistaiseksi nimeämätön risteymä, joka elää 
Galapagossaarilla. Se syntyi isokaktussirkkukoiraan 
lennettyä  yli sadan kilometrin päässä sijaitsevalta 
Espanolan saarelta Daphne Majorin saarelle ja pa-
riuduttua maasirkkunaaraan kanssa. Koska saarilla 
on aktiivista luonnon monimuotoisuuden tutkimus-
ta, isokaktussirkkuyksilö havaittiin sen saapuessa 
1980-luvun alussa ja myös risteytyminen todennet-
tiin. Yksilöistä on kerätty verinäytteitä 6 sukupolven 
ajan ja lajiutumisprosessia on päästy todistamaan 
poikkeuksellisen tarkasti DNA:n perusteella. Vain 
parissa sukupolvessa risteymästä syntyneelle lajil-
le kehittyi omaleimaisia piirteitä kuten lauluääni 
ja nokan koko ja muoto. Se ei myöskään lisäänny 
Daphne Majorilla elävien muiden sirkkujen kanssa. 
On esitetty, että luonnon monimuotoisuuden ja sen 
suojelun kannalta olisi tehokkainta pyrkiä koko-
naan estämään vierasta alkuperää olevien lajien ja 
alkuperäisten lajien kohtaaminen, koska risteytymi-
sen geneettisiä seurauksia on erittäin vaikea ennus-
taa etukäteen. Risteytymisen haitallisia seurauksia 
on myös haasteellista torjua jälkikäteen. Ilmaston-
muutos vaikeuttaa entisestään lajien risteytymisen 
seurausten ennakointia, koska monet lähisukuiset 
lajit saattavat risteytyä tulevaisuudessa todennä-
köisemmin keskenään, mikäli ennen erossa olleet 
lajit pääsevät levinneisyysalueiden muutosten takia 
kohtaamaan toisensa. Esimerkiksi rupikonna (Bufo 
bufo) ja viherkonna-lajiryhmän (Bufotes viridis) yk-
silöt risteytyvät Italiassa aikaisempaa useammin ai-
nakin osittain ilmaston lämpenemisen seurauksena. 
Ilmastonmuutos ja siitä todennäköisesti seuraava 
sään ääri-ilmiöiden voimistuminen voivat edes-
auttaa tulokaslajien levittäytymistä. Vaikutukset 
paikallisissa eliöyhteisöissä ovat tapauskohtaisia. 
Ilmastonmuutoksen myötä aikaisemmin erossa ol-
leet lähisukuiset lajit voivat päätyä jälleen kontak-
tiin toistensa kanssa, jolloin ne saattavat risteytyä. 
Esimerkiksi Kanadan Ontariossa lämpenevät talvet 
ovat aiheuttaneet amerikanliito-oravan (Glaucomys 
volans) levinneisyysalueen laajenemisen useita sa-
toja kilometrejä pohjoiseen, jolloin se on päässyt 
laajemmin kontaktiin paikallisen kanadanliito-ora-
van (Glaucomys sabrinus) kanssa. Lajit ovat myös 
risteytyneet keskenään. Risteytyminen voi voimis-
taa lajien tai paikallisten populaatioiden taantumis-
ta ja aiheuttaa jopa sukupuuttoja, mikäli sen seu-
rauksena katoaa joitain sopeutumisen kannalta tär-
keitä ominaisuuksia tai paikallisten populaatioiden 
geneettinen rakenne kärsii muulla tavoin. Toisaalta 
on myös esitetty, että risteytyminen voi toimia jopa 
selviytymiskeinona ilmastonmuutokseen tai muihin 
ihmistoiminnan vaikutuksiin. 
Kahden lajin risteymät ovat usein steriilejä, mutta 
jotkut risteymistä pystyvät lisääntymään keskenään 
tai risteytymään jommankumman kantalajin kans-
sa. Esimerkiksi kuhan (Sander lucioperca) ja ahve-
nen (Perca fluviatilis) välisen risteymän kuha-ah-
venen on osoitettu Suomessa lisääntyneen toisen 
kantalajin eli kuhan kanssa.
4.4. Vieraslajit
Vieraslajit ovat levinneet luontaisten levinneisyys-
alueidensa ulkopuolelle ihmisen mukana joko ta-
hattomasti tai tarkoituksella. Niitä kutsutaan hai-
tallisiksi vieraslajeiksi, jos ne aiheuttavat haittaa 
alkuperäislajistolle, ekosysteemeille, viljelykasveil-
le, metsätaloudelle tai muille elinkeinoille (www.
vieraslajit.fi). Tulokaslajeiksi taas kutsutaan lajeja, 
jotka ovat levittäytyneet itse uusille alueille ihmisen 
Uusi mahdollinen tulokaslaji Suomeen on 
kultasakaali (Canis aureus), joka on levit-
täytynyt perinteiseltä levinneisyysalueel-
taan omin voimin jo Viron pohjoisrannikol-
le. Kartta ja kuva: Trouwborst ym. 2016 CC 
BY 4.0
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toiminnasta riippumatta. Geneettinen monimuotoi-
suus saattaa vähentyä uudelle alueelle siirryttäes-
sä (esim. geneettisen pullonkaulan seurauksena). 
 Tästä ja monista muista haasteista huolimatta useat 
vieraslajit onnistuvat selviytymään uudessa elinym-
päristössä ja muodostamaan niille pysyviä populaa-
tioita.
Lajienvälisen risteytymisen ja vieraslajien invaasio-
kyvyn eli nopean leviämisen yhteydestä on saatu li-
sää vahvistusta. 
Geneettiset menetelmät, kuten alkuperäisten lähila-
jien geneettisen monimuotoisuuden mittaaminen ja 
seuranta sekä mahdollisten risteymien syntymisen 
tarkkailu voivat joissakin tapauksissa tarjota apu-
keinoja haitallisten vieraslajien aiheuttamien hait-
tojen torjuntaan ja paikallisten lajien suojeluun. 
Ihmisten tahattomasti tai tarkoituksella levittämät 
lajit ovat aiheuttaneet huomattavia haittoja alku-
peräisille lajeille ja elinympäristöille. Esimerkiksi 
Australiaan vuonna 1935 istutetulla ja paikallisen 
lajiston kannalta erittäin haitallisella vieraslajilla, 
agakonnalla (Rhinella marina) on havaittu lisäksi 
evolutiivisia muutoksia, jotka ovat parantaneet lajin 
levittäytymiskykyä. Toisaalta paikallisilla käärme-
lajeilla on myös havaittu sopeutumista agakonnia 
vastaan. Komealupiini (Lupinus polyphyllus) on 
Suomessa haitallinen vieraslaji, jonka populaatiot 
ovat erilaistuneet jonkin verran geneettisesti, mut-
ta ne ovat edelleen geneettisesti monimuotoisia. 
Komealupiini ja kurtturuusu (Rosa rugosa) ovat Suomessa laajalle levinneitä vieraslajeja. Molemmat leviävät ja 
kilpailevat tehokkaasti. Torjunta tai hävittäminen vaativat pitkäjänteisyyttä ja järeitä toimenpiteitä. Kuvat: Henry 
Väre / Luomus ja Terhi Ryttäri.
Myös toisen haitallisen vieraslajin, kanadanvesiru-
ton (Elodea canadensis) Suomen populaatioiden 
genotyyppien monimuotoisuus on korkea. Monet 
vieraslajit kykenevät valtaamaan itselleen elinti-
laa paikallisilta lajeilta, vaikka niitä olisi alun perin 
tullut vain pieni määrä alueelle. Lisäksi alkujaan 
pieni yksilömäärä ei välttämättä tarkoita sitä, että 
kaikkien vieraslajien geneettinen monimuotoisuus 
heikentyisi. Vieraslajit eivät välttämättä menetä 
geneettistä monimuotoisuuttaan esimerkiksi siksi, 
että leviämistapahtumia on useita tai ihmistoimin-
ta hyödyttää lajia. Vaikka geneettinen monimuotoi-
suus vähenisi vieraslajin populaatioissa, populaati-
oiden yksilömäärän nopea kasvu, ihmisten toiminta 
tai lajin ominaisuudet saattavat selittää vieraslajien 
menestystä.
4.5. Risteyttäminen geneettisen moni-
muotoisuuden suojelukeinona
Kuten aikaisemmin on todettu, saman lajin (osa)
populaatioiden välinen muuttoliike ja siitä seuraa-
va geenivirta ovat tärkeitä prosesseja populaatioi-
den geneettisen monimuotoisuuden ylläpitämisessä 
riittävän korkealla tasolla. Tämän vuoksi eristyneitä 
populaatioita pyritään toisinaan elvyttämään tuo-
malla niihin yksilöitä toisista populaatioista eli niitä 
risteytetään tarkoituksellisesti. Saman lajin popu-
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laatiot tai alalajit saattavat kuitenkin olla geneetti-
sesti pitkälle erilaistuneita, jos esimerkiksi niiden 
elinympäristöt poikkeavat toisistaan merkittävästi. 
Tällaisten populaatioiden päästäminen kontaktiin 
keskenään voi johtaa ristisiitosrasitteeseen eli tilan-
teeseen, jossa paikallisen populaation kelpoisuus 
heikkenee. Nykyään monet tutkijat ovat kuitenkin 
sitä mieltä, että ristisiitosrasitteen riskiä on saatettu 
painottaa liiaksi ja geneettisiä siirtoja on jätetty sen 
vuoksi tekemättä. Populaatioiden tarkoituksellisen 
risteyttämisen välttäminen liittyy todennäköisesti 
niihin tapauksiin, joissa siirrot ovat menneet pahas-
ti pieleen ja joiden seurauksena jotkut populaatiot 
ovat jopa hävinneet. Klassinen esimerkki tästä ovat 
aikaisemmin vuori- tai alppikauriinakin tunne-
tun alppivuohen (Cabra ibex ibex) siirtoistutukset 
Tatra-vuoristoon. Koska laji oli liikametsästyksen 
takia hävinnyt silloisesta Tšekkoslovakiasta, siir-
rettiin sinne aluksi menestyksekkäästi alppivuohia 
Itävallasta. Myöhemmin laumaan siirtoistutettiin 
myös alppivuohen toisiin lajeihin/alalajeihin kuu-
luvia besoaarivuohia (Capra hircus) Turkista sekä 
nubianvuohia (Capra nubiana) Siinailta. Näiden 
lajien/alalajien risteytymisestä syntyneet lisäänty-
miskykyiset yksilöt pariutuivat luontaisen talvisen 
pariutumisen sijasta aikaisin keväällä ja tämän seu-
rauksena kilit syntyivät selviytymisen kannalta vai-
keimpaan aikaan keskellä talvea. Lopputuloksena 
koko paikallinen alppivuohipopulaatio kuoli suku-
puuttoon. 
Sukusiitoksesta kärsivien populaatioiden tulevai-
suutta voidaan pyrkiä turvaamaan riittävän tarkasti 
suunniteltujen siirtojen avulla. Frankham ym. ovat 
laatineet ohjeet ristisiitosrasitteen minimointia var-
ten. Siirrot saattavat olla ainoita tapoja uhanalaisten 
lajien sekä eristyneiden tai pienten populaatioiden 
pelastamiseksi, sillä ne voivat olla jo menettäneet 
lähes kaiken geneettisen muuntelun (useimpien 
lokusten alleelit ovat fiksoituneet) ja siten sopeutu-
miskykynsä. Esimerkiksi rantaleinikillä (Ranuncu-
lus reptans) saman alueen eri populaatioiden ris-
teyttäminen keskenään nosti niiden kelpoisuutta ja 
myönteiset vaikutukset olivat suuria erityisesti pie-
nissä sukusiitoksesta kärsivissä populaatioissa. 
Suomalaisessa Drosophila littoralis -mahlakärpä-
sillä suoritetussa tutkimuksessa on havaittu, että 
sukusiitokselle altistettujen linjojen risteyttäminen 
keskenään parantaa lisääntymismenestystä, mutta 
mitä erilaisempia risteytettävät populaatiot ovat toi-
siinsa nähden, sen vähäisempiä ovat risteyttämisen 
suotuisat vaikutukset. Tutkimuksessa huomattiin 
lisäksi, että risteyttämisen positiiviset tai negatiivi-
set vaikutukset jälkeläisten tuotantoon vaihtelivat 
sen mukaan, kuinka monesta lähdepopulaatiosta 
yksilöitä risteytettiin: useampien lähdepopulaati-
oiden käyttö risteytyksissä vähensi jälkeläistuotan-
toa. Muita vastaavan kaltaisia tutkimuksia, joissa 
on käytetty erilaista geneettistä alkuperää olevia 
saman lajin yksilöitä risteytyskokeissa, on tehty 
esimerkiksi miljoonakalalla (Poecilia reticulata). 
Miljoonakalalla suoritetuissa kokeissa on selvinnyt, 
että geneettisesti erilaisten yksilöiden risteyttämi-
nen tai geenivirran mahdollistaminen vaikuttavat 
tulopopulaation tilanteeseen myönteisesti ja kas-
vattavat sen geneettistä monimuotoisuutta. Luon-
nonpopulaatioiden tilanne poikkeaa toki täysin la-
boratorio-oloista, mutta tutkijat korostavat sitä, että 
kokeet kuitenkin antavat jonkinlaisia ennusteita 
Amerikanlammas. 
Kuva: Dean Biggins 
USFWS National Di-
gital Library
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4.6. Metsästyksen ja kalastuksen vaiku-
tus geneettiseen monimuotoisuuteen
Eläinten monet ulkoiset ominaisuudet ovat ainakin 
osittain periytyviä, joten luonnonpopulaatioiden 
pitkäkestoinen ja valikoiva hyödyntäminen keräi-
lemällä, metsästämällä tai kalastamalla vaikuttaa 
ihmisten suosimien ominaisuuksien yleisyyteen. 
Valikoiva ja pitkäkestoinen kalastus ja metsästys 
aiheuttavat siten luonnonpopulaatioihin erityisesti 
fenotyyppisiä eli ulkomuodollisia muutoksia. Tut-
kijoiden keskuudessa on melko yleisesti hyväksytty 
myös se, että geneettisiä ja evolutiivisia muutoksia 
voi ilmaantua populaatioihin tehokkaan ja valikoi-
van hyödyntämisen seurauksena. Näitä muutoksia 
on kuitenkin vaikea erottaa luonnonpopulaatioiden 
fenotyyppisestä joustavuudesta, joka voi sekin olla 
hyödyntämisen seuraus. Eläinten valikoivan pyyn-
nin seurauksena populaatioon voi jäädä enemmän 
yksilöitä, joiden kelpoisuus on keskimäärin muita 
alhaisempi. Ihmiset haluavat usein metsästää tai 
kalastaa yksilöitä, joilla on niiden selviytymisen tai 
lisääntymisen onnistumisen kannalta merkittäviä 
ominaisuuksia kuten isokokoisia tai komeilla sarvil-
la varustettuja yksilöitä. Pitkään jatkuva ja valikoiva 
pyynti vähentää siten esimerkiksi juuri suurikokoi-
sten tai komeasarvisten yksilöiden esiintymistä po-
pulaatiossa.
Pelkästään koiraisiin painottuva metsästys voi vai-
kuttaa populaation rakenteeseen ja sukupuolten 
lukusuhteisiin. Esimerkiksi metsokoiraat (Tetrao 
urogallus) ovat vuosikymmeniä olleet suosittuja 
metsästysmuistoja Kantabrian alueella Espanjassa, 
joten koiraisiin painottuvaa metsästystä pidetään 
yhtenä todennäköisenä osasyynä sille, että yksilö-
määrä ja geneettinen monimuotoisuus ovat vähen-
tyneet alueen metsopopulaatioissa. Suomessa met-
so näyttäisi puolestaan olevan geneettisesti melko 
yhtenäinen koko maassa. Geneettisen monimuotoi-
suuden määrässä on kuitenkin alueellista vaihtelua 
ja se on korkeinta maan koillisosissa todennäköi-
sesti Venäjältä tulevan geenivirran takia. Naalilla 
(Vulpes lagopus) on havaittu Skandinavian popu-
laatiossa geneettisen monimuotoisuuden jonkinas-
teista vähenemistä metsästyksen aiheuttaman pul-
lonkaulan seurauksena. Metsästyksen intensitee-
tillä ja ajoittumisella havaittiin olevan vaikutuksia 
naaraiden toimintaan isokauriilla (Cervus elaphus) 
tehdyssä mallinnustutkimuksessa. Isokaurisnaaraat 
alkavat metsästyksen tehostumisen myötä lisääntyä 
tavallista aikaisemmin ja kevyempinä. 
Kalastuksen on oletettu pitkään aiheuttavan popu-
laatioihin evolutiivisia muutoksia, jotka ilmenevät 
yksilöiden ominaisuuksissa esimerkiksi koon tai 
sukukypsyysiän muutoksina. Valikoivan kalastuk-
sen aiheuttamia nopeita, geneettisesti määräyty-
vien ominaisuuksien muutoksia on havaittu tähän 
mennessä vain laboratoriotutkimuksissa. Kaloilla 
on kuitenkin myös luonnonpopulaatioissa havait-
tu erilaisia fenotyyppisiä muutoksia esimerkiksi 
koossa, jotka ovat mitä todennäköisimmin seura-
usta tehokalastuksesta. Toistaiseksi on vain vähän 
tietoa siitä ovatko nämä muutokset geneettisiä vai 
pelkästään fenotyyppistä joustavuutta. Czhorlik ym. 
ovat kuitenkin vastikään havainneet, että Tenojoen 
lohipopulaatiossa myöhäistä sukukypsyyttä aiheut-
tavan alleelin frekvenssi on vähentynyt 18  % viimei-
sen 36 vuoden aikana. Mahdollisia syitä tähän ovat 
ilmaston lämpeneminen ja suurempiin kaloihin 
kohdistuva tai saaliskaloja vähentävä kalastus. Vali-
koivan tehokalastuksen mahdollisesti aiheuttamista 
geneettisistä ja evolutiivisista seurauksista kertyy 
koko ajan lisää tietoa, jota voidaan toivottavasti 
hyödyntää paremmin osana kestävää kannanhoitoa. 
Amerikanlampailla (Ovis canadensis) isokokoiset ja 
suurisarviset pässit ovat naaraiden suosiossa lisään-
tymisaikana, ja vanhemmilla pässeillä sarvet ovat 
yleensä ehtineet kasvaa suuremmiksi. Isokokoiset 
ja suurisarviset pässit ovat myös suosittuja saaliita 
metsästäjien keskuudessa. Coltman ym. osoittivat, 
että valikoiva ja pitkään kestänyt metsästyspaine 
kaikkein suurisarvisimpia ja kookkaimpia pässe-
jä kohtaan on aiheuttanut näiden ominaisuuksien 
vähenemisen tutkitussa populaatiossa. Uudet ana-
lyysit samasta populaatiosta osoittavat, että pässien 
sarvet ovat pienentyneet juuri ihmisten aiheutta-
man valintapaineen vaikutuksesta, eivätkä muutok-
set ole täysin palautuneet metsästyspaineen vähen-
nyttyä. 
Suomessa valikoivan metsästyksen on osoitettu vä-
hentäneen lapiosarvisten sonnien osuutta hirven 
mahdollisten toimenpiteiden seurauksista. Niiden 
antamien tulosten perusteella voidaan arvioida, 
onko tietyissä tilanteissa olevien luonnonpopulaa-
tioiden (sukusiitos, alhainen yksilömäärä, geenivir-
ran puute) geneettiselle elvytykselle ja geenivirran 
mahdollistamiselle siirtojen avulla perusteita, vaik-
ka optimaalisesti samankaltaisia yksilöitä ei olisi-
kaan tarjolla.
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kannassa sekä pienentäneen sarvien kokoa. Alas-
kanhirvellä (Alces alces gigas) esiintyy saman-
suuntaisia muutoksia eli metsästyksen intensitee-
tin ja valikoinnin kasvaessa sonnien sarvet piene-
nevät. Populaation tiheydellä ja elinympäristön 
laadulla on kuitenkin yhtä suuri tai jopa suurempi 
vaikutus sarvien kokoon alaskanhirvellä.
Metsästys voi aiheuttaa muutoksia myös eläinten 
käyttäytymiseen. Pohjoisamerikkalaisen tutkimuk-
sen mukaan hirvet pystyvät puolustamaan vasojaan 
tehokkaimmin käyttäytymällä aggressiivisesti ja 
hyökkäävästi susia kohtaan. Skandinaavisten hir-
vien on osoitettu olevan huonompia puolustamaan 
vasojaan susia vastaan kuin pohjoisamerikkalais-
ten hirvien. Metsästys on karsinut pohjoismaises-
ta hirvikannasta tehokkaasti pois aggressiivisesti 
jälkeläisiään puolustavia yksilöitä, koska täällä 
käytetään perinteisesti ajavia koiria metsästykses-
sä ja koiria kohtaan aggressiiviset yksilöt joutuvat 
helposti metsästäjän saaliiksi. Pohjoismainen koi-
rametsästysperinne on siten todennäköisesti kar-
sinut täältä susia kohti hyökkääviä hirviä.
Karhuillakin (Ursus arctos) on havaittu metsäs-
tyksestä aiheutuneita käyttäytymisen muutoksia 
Ruotsissa, jossa lainsäädännön mukaan pentujen 
kanssa kulkevia naaraita ei saa ampua. Pidem-
pään pentujaan hoivaavat naaraat ja niiden pen-
nut saavat tämän vuoksi selvän selviytymisedun. 
Osa naaraista hoivaa pentujaan edelleen lyhyem-
män aikaa ja tämän arvioidaan mahdollisesti liit-
tyvän siihen, että karhunaaras saa uudet pennut 
vasta edellisten vieroituksen jälkeen. Pidempiai-
kainen hoiva voi vähentää naaraan elinaikanaan 
tuottamien jälkeläisten määrää, mutta toisaalta 
pidempi hoiva-aika kasvattaa sen omaa hengissä 
selviämisen todennäköisyyttä. Tutkijoiden mieles-
tä nämä tekijät selittävät pidempiaikaisen hoivan 
hyödyllisyyttä, koska sen vaikutus kelpoisuuteen 
on keskimäärin positiivinen. 
Karhuemot pentuineen Suomussalmen Martinselkosessa. Kuva: Jouni Aspi.
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Kalastuksen vaikutuksia on tutkittu myös laborato-
rio-olosuhteissa simuloimalla luonnonolosuhteissa 
tapahtuvaa valikoivaa yksilöiden poistumista popu-
laatiosta. Seeprakalojen (Danio rerio) laboratorio-
kokeessa on havaittu, että valikoiva kalastus isoja 
yksilöitä kohtaan aiheuttaa laaja-alaisia ja nopeasti 
ilmaantuvia muutoksia populaatioihin. Muutokset 
ilmenivät yksilöiden käyttäytymisessä sekä elin-
kierto- ja geneettisissä ominaisuuksissa. Isoa kokoa 
suosiva kalastus aiheutti seeprakaloilla erilaisten 
geenien ilmentymiseen muutoksia jo muutamien 
sukupolvien kuluttua, ja nämä muutokset vaikutti-
vat juuri kelpoisuuden kannalta tärkeisiin ominai-
suuksiin kuten kasvuun. Miljoonakalalla on havaittu 
samansuuntaisia vaikutuksia, eli isoa kokoa suosiva 
kalastus aiheuttaa muutoksia yksilöiden geneetti-
sesti määräytyviin ominaisuuksiin. 
Eläinten hyödyntämisen vaikutuksista lajeille ja po-
pulaatioille saadaan kokonaisvaltaista tietoa vain, 
jos niitä tutkitaan ja seurataan myös mahdollisten 
geneettisten muutosten osalta. Lisäksi eläinten kes-
tävä hyödyntäminen ja suojelu edellyttävät, että 
jokaista populaatiota käsitellään omana hoitoyksik-
könään. Metsästyksessä ja kalastuksessa suositaan 
usein sellaisia saalislajien ominaisuuksia, jotka pe-
riytyvät ainakin osittain jälkeläisille, joten ne voivat 
siksi hävitä tai harvinaistua populaatiossa. 
Kannanhoidollisissa toimenpiteissä täytyy siis ottaa 
huomioon kalastuksen tai metsästyksen kielteiset 
seuraukset etukäteen. Kestävä eläinkantojen hyö-
dyntäminen ja siihen tähtäävät kannanhoidolliset 
toimenpiteet edellyttävät aina laji- ja ominaisuus-
kohtaista seurantaa, vaihtelevia populaatio- tai la-
jikohtaisia kiintiöitä sekä geneettisten muutosten 
seuraamista (esimerkiksi geneettisen monimuotoi-
suuden määrä ja tehollinen populaatiokoko). Suo-
messa on lajikohtaisia hoitosuunnitelmia tehty lä-
hinnä Itämeren hylkeille, suurpedoille (ahma, ilves, 
karhu, susi) ja joillekin riistalajeille (hirvi, peltopyy, 
taigametsähanhi, metsäkanalinnut). Metsäpeuran 
ja eri hanhilajien hoitosuunnitelmat ovat tekeillä.
Laulujoutsenpari karkoittaa keväällä muut joutsenet reviiriltään, samoin parvissa 
esiintyvät hanhet. Paikalliset taigametsähanhet osaavat kuitenkin käyttäytyä taval-
la, joka ei herätä joutsenissa aggressioita. Kuva: Timo Helle
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5. Geneettinen monimuotoi-
suus ja ilmastonmuutos
Geneettinen monimuotoisuus vaikuttaa lajien mahdollisuuksiin sopeutua ilmastonmuu-
tokseen. Ilmastonmuutoksen oletetaan vaikuttavan myös populaatioiden ja lajien ge-
neettiseen rakenteeseen. Selkeitä havaintoja ilmastonmuutoksen aiheuttamista evolutii-
visista muutoksista on kuitenkin toistaiseksi vähän tarjolla.
5.1 Paikallisten sopeutumien merkitys 
sopeutumisessa ympäristömuutoksiin
Paikalliset sopeutumat auttavat populaatioita sel-
viytymään omassa elinympäristössään, mutta eli-
nympäristön muuttuessa on sopeuduttava uudel-
leen. Lajien evolutiivisen potentiaalin puute tai 
nykyinen geneettinen rakenne voivat olla rajoittee-
na niiden sopeutumiselle. Leimun ja Fischerin me-
ta-analyysin mukaan kasvien siirtokokeisiin perus-
tuvissa tutkimuksissa paikalliset sopeutumat ovat 
harvinaisempia kuin yleensä oletetaan ja pienissä 
populaatioissa niitä esiintyy selvästi vähemmän 
kuin suurissa. Heidän analyysinsä korostivat po-
pulaatiokoon merkitystä paikallisten sopeutumisen 
syntymiselle ja herättivät epäilystä siitä, onko pie-
nillä populaatioilla yleensä mahdollisuuksia selvitä 
nopeasti muuttuvissa olosuhteissa. Lajien olisi ky-
ettävä sopeutumaan paikallisella tasolla esimerkiksi 
ilmastonmuutoksen aiheuttamiin elinympäristöjen 
muutoksiin. Näihin sopeutumiin voi kuulua esimer-
kiksi fenologisia, ekologisia tai fysiologisia muu-
toksia, fenotyyppisen joustavuuden muutoksia tai 
evolutiivisia ja geneettisiä muutoksia. Nykyinen il-
mastonmuutos on kuitenkin nopea ja laaja-alaisesti 
ekosysteemeihin ja moniin ekologisiin prosesseihin 
Ilmaston lämpenemisen myötä Suomeen 
on levinnyt viimeisten vuosien aikana usei-
ta hyönteislajeja. Kaakosta levinnyt ruso-
muurarimehiläinen (Osmia bicornis) löytyi 
Suomesta ensimmäisen kerran 2006 Imat-
ralta, mutta on sittemmin levinnyt ainakin 
Jyväskylään ja Turkuun saakka. Rusomuu-
rari elää erityisesti puutarhoissa ja pihoilla. 
Kuva: Juho Paukkunen / Luomus.
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vaikuttava prosessi. Kaikki lajit eivät välttämättä 
pysy muutosten vauhdissa mukana. Tähän voi olla 
syynä riittävän geneettisen muuntelun puuttumi-
sen lisäksi se, että lajien haavoittuvuus ja sietoky-
ky muutoksia kohtaan vaihtelee. Esimerkkinä tästä 
ovat talviseen lumipeitteeseen suojavärityksessään 
sopeutuneet riekko (Lagopus lagopus) ja metsä-
jänis (Lepus timidus). Näiden lajien jälki-indeksit 
(laskentalinjan ylittävien jälkien lukumäärä kym-
mentä kolmiolinjan kilometriä ja vuorokautta kohti) 
ovat selvästi laskeneet riistakolmiolaskennoissa vii-
meisen kolmenkymmenen vuoden aikana: ilmeises-
ti siksi että näiden lajien suojavärityksen vuotuinen 
ajallinen esiintyminen ei ole ehtinyt sopeutua kes-
toltaan lyhentyneeseen lumipeitteen esiintymiseen.
Geneettiset ja evolutiiviset seuraukset ovat todennä-
köisiä jossain vaiheessa ilmastonmuutoksen edetes-
sä, koska lajien elinympäristöt muuttuvat paikoitel-
len rajusti ja samalla lajien levinneisyysalueet siirty-
vät. Historiallisten aineistojen avulla voidaan yrittää 
arvioida sitä, onko nykyisillä lajeilla mahdollisuus 
sopeutua tuleviin elinympäristömuutoksiin. Mikäli 
lajien sopeutuminen elinympäristöjen muutoksiin 
ei onnistu populaatiotasolla, on niiden sukupuuton 
välttämiseksi levittäydyttävä uusille sopivammille 
elinalueille. Tämäkään ei tietenkään kaikilta lajeilta 
onnistu joko niiden ominaisuuksien takia tai siksi, 
että sopivia alueita ei ole enää tarjolla.
Ilmastonmuutos voi myös hyödyttää joitain lajeja. 
Suomessa on havaittu, että eräät perhosten ominai-
suudet, kuten hyvä liikkumiskyky tai ravinnonkäyt-
tö, ovat suoraan yhteydessä siihen, kuinka toden-
näköisesti tietty laji on laajentanut levinneisyyttään 
maassamme ilmastonmuutoksen seurauksena. Toi-
saalta levittäytyminen Suomeen ei välttämättä ole 
osoitus hyötymisestä. Moni laji myös vetäytyy pois 
entisen levinneisyysalueen joistain muista osista, 
kun olosuhteet muuttuvat. Ilmastonmuutoksesta 
hyötyvien lajien määrä tulee todennäköisesti ole-
maan pienempi kuin siitä kärsivien, koska elinym-
päristöjen muutokset ovat niin laajoja ja nopeita, 
että ne johtavat todennäköisesti monen lajin koh-
dalla elintilan kapenemiseen. Esimerkiksi eräiden 
Euroopan arktisilla ja alpiinisilla alueilla tavattavien 
Lehtopöllön värimuodot. Kuva: Petteri Lehikoinen / Luomus.
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akvaattisten hyönteislajien osalta on ennustettu, 
että elintilan kapeneminen vähentää näiden lajien 
geneettistä monimuotoisuutta ja uhkaa samalla nii-
den olemassaoloa ja siten alueen lajidiversiteettiä. 
Arktisilla ja alpiinisilla alueilla nykyään tavattavien 
kasvilajien geneettisessä rakenteessa ennustetaan 
tapahtuvan muutoksia ilmastonmuutoksen takia, ja 
geneettistä monimuotoisuutta menettävät todennä-
köisesti eniten ne lajit, joilla ei ole mahdollisuuksia 
levittäytyä pitkiä matkoja.
Monella alueella lajien elintila kapenee usein ihmis-
toiminnan seurauksena. Pienentyvät ja pirstoutuvat 
populaatiot ovat jo itsessään uhka lajien geneetti-
selle muuntelulle, mutta ilmastonmuutos aiheuttaa 
lisää haasteita eliöiden geneettisen monimuotoisuu-
den suojelun kannalta. Elinympäristöjen pirstoutu-
minen ja siitä seuraava populaation yksilömäärän 
lasku aiheuttavat negatiivisia geneettisiä seurauk-
sia lajille. Ilmastonmuutos voi edelleen pahentaa 
populaatioiden tilannetta pirstoutuneissa elinym-
päristöissä yhdessä geneettisten haittojen kanssa 
erityisesti kasveilla, jotka eivät pääse pakenemaan 
parempiin olosuhteisiin. Japanilaisessa tutkimuk-
sessa havaittiin, että joidenkin kasvilajien geneet-
tinen monimuotoisuus on yhteydessä fenologiaan 
(eli niiden vuodenaikaisuuteen) ja kykyyn vastata 
lämpötilan heilahteluihin. Geneettinen monimuo-
toisuus parantaa siten ainakin näiden lajien mah-
dollisuuksia sopeutua ilmastonmuutokseen.
Monissa lajeissa ilmastonmuutoksen vaikutukset 
näkyvät jo nyt. Kanadanilveksen (Lynx canadensis) 
geneettinen monimuotoisuus on jo vähentynyt lajin 
levinneisyysalueen eteläisessä osassa Kanadassa. 
Lisäksi geneettinen erilaistuminen on lämpenevän 
ilmaston seurauksena kasvanut populaatioiden vä-
lillä, koska kyseisellä alueella on lajille sopivia eli-
nympäristöjä yhä vähemmän tarjolla. Lehtopöllöl-
lä (Strix aluco) höyhenpeitteen väri on periytyvä 
ominaisuus ja se on tavallisimmin harmaa, mutta 
Suomessa ennen harvinainen ruskea värimuoto on 
yleistynyt todennäköisesti lämpötilan nousun sekä 
leutojen ja vähälumisten talvien yleistymisen vuok-
si.
5.2 Geneettisen monimuotoisuuden 
suojelu ja ilmastonmuutos
Lajien tehokkaaksi suojelemiseksi ilmastonmuutok-
sen aiheuttamilta haitoilta uhanalaisimmat popu-
laatiot tulisi tunnistaa ajoissa. Tätä varten hyödylli-
siä tietoja ovat esimerkiksi elinympäristömuutosten 
laatu tietyllä alueella, geneettisen monimuotoisuu-
den määrä populaatioissa, eri lajien sietokyvyn aste 
muutoksia kohtaan sekä ennusteet siitä, miten ih-
misten toteuttamat suojelutoimet vaikuttavat pai-
kallisella tasolla. Lisäksi on hyödyllistä tutkia ja ar-
vioida sitä, millä tavalla eri lajien tai populaatioiden 
geneettinen monimuotoisuus ja rakenne muuttuvat 
ilmastonmuutoksen seurauksena. Yksilöiden, popu-
laatioiden tai mahdollisesti jopa kokonaisten lajien 
Riekon ja metsäjäniksen populaatiokokoa kuvastava koko maan jälki-indeksien keskiarvot riistakolmiolasken-
noissa vuosina 1989–2018. Kuvat: Pekka Helle. 
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aktiivinen siirtäminen suotuisampiin elinympäris-
töihin tai niiden omaehtoisen muuttoliikkeen mah-
dollistaminen voivat olla varteenotettavia toimenpi-
teitä, kun populaatioiden geneettistä monimuotoi-
suutta ja sopeutumiskykyä pyritään ylläpitämään 
tulevaisuudessa. Siirtämisen vaikutuksia on arvi-
oitava ekologisten vaikutusten lisäksi geneettisellä 
tasolla tapauskohtaisesti, jotta vältytään haitallisilta 
seurauksilta ja maksimoidaan toimenpiteen hyödyt.
Avustettu geenivirta tarkoittaa yksilöiden tai le-
viäimien siirtämistä ihmisen toimesta lajin levin-
neisyysalueen sisällä olevien pirstoutuneiden po-
pulaatioiden välillä, jotta populaatiot säilyisivät 
sopeutumiskykyisinä muutoksia, erityisesti ilmas-
tonmuutoksen seurauksia silmällä pitäen. Lajin le-
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vinneisyysalueen eri osissa populaatioiden tilanne 
on erilainen monessa suhteessa, joten tietyt popu-
laatiot voivat olla paremmin sopeutuneita ilmaston-
muutoksen vaikutuksiin tai niillä on muita parempi 
sopeutumispotentiaali. Näiden yksilöiden siirtämi-
nen muualle voi ehkäistä haitallisia vaikutuksia niis-
sä populaatioissa, jotka tarvitsevat uutta geneettistä 
materiaalia sopeutuakseen ilmastonmuutoksen vai-
kutuksiin. Avustettu leviäminen on avustettua gee-
nivirtaa laajempi toimenpide, koska siihen kuuluu 
yksilöiden siirtäminen lajin luontaisen elinalueen 
sisällä tai jopa kokonaan sen ulkopuolelle. Kasvien 
etäsuojelua tutkineessa hankkeessa on laadittu suo-
menkieliset avustetun leviämisen soveltuvuuden 
arviointiperusteet (https://www.luomus.fi/sites/default/
files/files/am-criteria_310113.pdf). 
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Lajien suojelua voidaan edistää ihmisten avusta-
mana luontaisten elinalueiden ja elinympäristöjen 
ulkopuolella esimerkiksi puutarhoissa tai eläintar-
hoissa, jolloin puhutaan etäsuojelusta eli ex situ 
-suojelusta. Etäsuojelun perimmäinen tarkoitus on 
aina se, että suojelussa olevia yksilöitä voitaisiin 
jossain vaiheessa palauttaa takaisin luontoon lajien 
omiin elinympäristöihin. Mikäli luonnonpopulaa-
tiota pyritään elvyttämään tuomalla siihen uusia yk-
silöitä joko vankeudesta tai muista lajin luonnonpo-
pulaatioista, on olennaista tuntea suojeluun tarkoi-
tetun populaation ja uusien yksilöiden geneettinen 
rakenne riittävän tarkasti, ettei aiheuteta tarpee-
tonta haittaa ristisiitosrasitteen muodossa. Lisäksi 
on varmistuttava siitä, että siirrettävät yksilöt ovat 
samaa taksonia kuin kohdepopulaatio esimerkiksi 
DNA-viivakoodauksen avulla. 
Tarhaaminen voi kuitenkin olla haasteellista luon-
toon palauttamisen kannalta, sillä yksilöt sopeutu-
vat etäsuojelussa usein luonnonoloista poikkeaviin 
olosuhteisiin kuten eläintarhoihin tai kasvihuonei-
siin. Esimerkiksi kirjolohella (Oncorhynchus my-
kiss) on osoitettu, että viljelylaitoksissa kasvatta-
minen muutaman sukupolven ajan alentaa merkit-
tävästi luontoon vapautettujen yksilöiden lisäänty-
6. Etäsuojelu ja geneettinen 
monimuotoisuus
Madeiranpihlaja (Sorbus maderensis) on Madeiralle endeeminen eli kotoperäinen laji. Vuoden 2010 metsäpalot 
hävittivät lajin ainoat kallioilla luonnonpuistossa kasvavat yksilöt. Oulun yliopiston kasvitieteellisen puutarhan 
mikrolisäyslaboratoriossa on mikrolisätty madeiranpihlajaa ja lajin taimia on viety Madeiralle takaisin luontoon 
istutettavaksi 250 kappaletta vuosina 2014–2015. Kuva: Jouni Aspi.
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mismenestystä. Kirjolohella jopa yhden sukupolven 
ajan kestänyt laitoskasvatus voi saada aikaan kel-
poisuuden huomattavan alenemisen luonnonolois-
sa. Yksilöiden geneettistä sopeutumista etäsuojelus-
sa voidaan pyrkiä estämään monin tavoin. Tärkein-
tä on lyhentää tarhassa tai muissa kasvatusoloissa 
vietettyä aikaa, ja pitää olosuhteet niin luonnonmu-
kaisina kuin mahdollista. Geneettistä monimuotoi-
suutta voidaan ylläpitää etäsuojelupopulaatioissa, 
kun huolehditaan siitä, että i) kasvatuksessa olevat 
yksilöt eivät ole sukua toisilleen, ii) vain valittujen 
yksilöiden annetaan lisääntyä kasvatuksessa ja iii) 
yksilömäärä pidetään koko ajan riittävän suurena 
ennen luontoon palauttamista. Etäsuojelu ei kuiten-
kaan ole erityisen kustannustehokasta toimintaa, 
eikä suojeltuja populaatioita aina seurata toimenpi-
teen jälkeen luonnossa riittävästi etenkään geneet-
tisesti. Seuranta olisi tärkeää, jotta toimenpiteen 
vaikutuksia olisi mahdollista arvioida kattavasti ja 
asettaa uusia tavoitteita. Lajien suojelu niiden al-
kuperäisissä elinympäristöissä eli in situ -suojelu 
onkin ensisijainen keino, jota voidaan tarvittaessa 
tukea etäsuojelun keinoin.
Kansainvälinen luonnonsuojeluliitto listaa erilai-
sia käsitteitä, jotka koskevat yksilöiden siirtämistä 
alueelta ja populaatiosta toiseen. Näitä erilaisia ter-
mejä käytetään julkaisuissa hyvinkin vaihtelevasti ja 
joskus joitain niistä käytetään joko tarkoituksella tai 
tahattomasti toistensa synonyymeinä. Hällfors ym. 
löysivät 40 erilaista termiä, jotka käsittelivät lajien 
siirtämistä, ja niille löytyi yhteensä 70 erilaista mää-
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ritelmää. Tällaiset käsitteiden päällekkäisyydet tai 
monitahoiset määritelmät aiheuttavat sekaannuk-
sia ja ne voivat pahimmassa tapauksessa vaarantaa 
suojelutoimenpiteiden onnistumisen, joten termien 
käytössä painotetaan tarkkuutta.
Siirtäminen on yleiskäsite, jolla tarkoitetaan yksi-
löiden ja/tai populaatioiden siirtämistä paikasta 
(luonnosta tai vankeudesta) tai populaatiosta toi-
seen. Siirtäminen voi olla myös tahatonta, joten 
luonnonsuojelussa esitetään käytettäväksi termiä 
luonnonsuojelullinen siirtäminen. Termillä siirtois-
tutus tarkoitetaan yksilöiden siirtämistä lajin tunne-
tun elinalueen ulkopuolelle. Se eroaa palautusistu-
tuksesta, jolla tarkoitetaan yksilöiden palauttamista 
lajin alkuperäiselle elinalueelle, josta se on hävin-
nyt. Vahvistusistutuksella voidaan yrittää parantaa 
pienentyneen populaation geneettistä tilannetta tai 
yleensä kasvattaa yksilömäärää alkuperäiselle tai 
ainakin paremmalle tasolle tuomalla populaatioon 
uusia yksilöitä muualta. Siirrot voivat toimia lajien 
suojelussa, mutta ovat yhä kiisteltyjä menetelmiä, 
koska eliöiden ja samalla niiden geenien siirtämi-
seen alueelta toiselle liittyy ekologisten riskien li-
säksi lainsäädännöllisiä haasteita ja filosofis-eettisiä 
kysymyksiä alkuperäisluonnon arvoista. Yksilöiden 
tarkoituksellisen siirtämisen tai itsenäisen leviämi-
sen mahdollistamisen täytyy olla tarkoin harkittua 
ja suunniteltua. Lisäksi mahdollisia ongelmia tulee 
arvioida etukäteen geneettiseen tietoon pohjautuvi-
en ennusteiden avulla, jotta hyviä tuloksia on mah-
dollista saavuttaa.
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7. Suomen lajisto ja geneettinen 
monimuotoisuus
7.1 Suomalaisen lajiston erityispiirteet 
Nykyinen geologisen ajanlaskun kausi, kvartääri-
kausi, jakautuu moniin jääkausiin eli glasiaaleihin, 
joiden välisiä lämpimiä välivaiheita kutsutaan in-
terglasiaaleiksi. Suomessa viimeisimmät jääkaudet 
jaotellaan Elster-, Saale- ja Veiksel-jääkausiin ja 
näiden välisiin lämpimiin ajanjaksoihin, jotka ovat 
kaikki muokanneet maaperäämme erityisellä taval-
la. Jääkaudet ja niiden jälkeiset tapahtumat ovat 
vaikuttaneet merkittävällä tavalla Euroopan nykyi-
seen lajistoon. Jääkaudet ovat muokanneet sekä la-
jiston koostumusta että lajien ominaisuuksia. Lajien 
geneettinen rakenne ja nykyiset levinneisyysalueet 
ovat myös osaltaan jääkausien aikaisten ja jälkeisten 
tapahtumien muokkaamia. Eurooppa on pinnan-
muodoiltaan vaihtelevaa aluetta ja täällä on usei-
ta vuoristoja, joten lajien levinneisyysalueet ovat 
osaltaan seurausta näistä tekijöitä. Eurooppaa ym-
päröivät meret ovat vaikuttaneet pinnanmuotojen 
lisäksi omalta osaltaan lajien levinneisyysalueisiin 
niin jääkausien aikana kuin niiden jälkeen. Viimei-
sen jääkauden huippukohdan aikaan Euroopassa 
sijaitsi useilla alueilla refugioita eli jäättömiä aluei-
ta. Nämä alueet mahdollistivat lajien selviytymisen 
kylmien ajanjaksojen läpi. Tutkimukset osoittavat, 
että erityisesti Italiassa, Pyreneiden niemimaalla ja 
Balkanin alueella on ollut tällaisia jäättömiä aluei-
ta. Viimeisen jääkauden loputtua jää alkoi vetäytyä, 
Suomessa arvioidaan esiintyvän noin 48 000 eukaryoottista eliölajia. Lajistosta ja havainnoista on 
tietoa saatavilla Suomen Lajitietokeskuksen kautta. Suomessa esiintyvistä Euroopan unionin luonto- ja 
lintudirektiiveihin kuuluvista lajeista saa ajantasaisinta tietoa ympäristöhallinnon verkkosivuilta. Luon-
todirektiivin liitteen IV lajien (pois lukien lepakot) elinympäristöistä, elintavoista, uhkista ja suojelun 
toteutuksesta käytännössä löytyy tietoa lisäksi Niemisen ja Aholan julkaisusta. Suomen luonnonvarais-
ten kasvien etäsuojeluhankkeessa (ESCAPE) on julkaistu kasvien ja sammalten etäsuojelusta verkosta 
ladattavat oppaat, joissa käsitellään etäsuojeluun kuuluvia toimenpiteitä ja esitellään suojelussa olevia 
lajeja. 
Suomen lajien uhanalaisuutta eli niiden häviämisriskiä arvioidaan säännöllisesti. Viimeisimmän uhan-
alaisuusarvioinnin tulokset on juuri julkaistu. Tuloksia voi tarkastella Suomen Lajitietokeskuksen verk-
kopalvelun kautta.
Seuraavassa osassa käsitellään niitä maassamme esiintyviä lajeja, joiden geneettisestä monimuotoi-
suudesta on tällä hetkellä saatavilla tutkimustietoa.
Eeva Jansson työskentelemässä muinais-DNA la-
boratoriossa historiallisten susinäytteiden parissa. 
Kuva: Alexander Kopatz
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joten lajien oli mahdollista laajentaa levinneisyyt-
tään muualle Eurooppaan. Jokaisella lajilla on sille 
ominainen leviämiskyky, joten uusille alueille kul-
keuduttiin joko hitaammin tai nopeammin. Sillä on 
myös ollut vaikutusta lajin levittäytymiseen uusille 
alueille, missä kohdassa jäätöntä aluetta laji on elä-
nyt eli pohjoiseen leviäminen on kestänyt todennä-
köisesti hyvin etelästä pidemmän aikaa. Lajien on 
havaittu levittäytyneen uusille alueille hieman vaih-
televina aikoina ja osittain erilaisia reittejä pitkin, 
ja näistä levittäytymistapahtumista ovat todisteena 
jäljet lajien DNA:ssa. 
Jääkausilla on ollut mittavia ja omaleimaisia vaiku-
tuksia maailman suurimpaan murtovesialtaaseen 
eli Itämereen ja sen lajistoon. Itämeren kehitykses-
sä ovat vaihdelleet järvi- ja merivaiheet, jotka ovat 
vaikuttaneet samalla Suomen maaperään. Itäme-
ren nykyinen lajisto on käynyt läpi lyhyen evolu-
tiivisen historiansa aikana monenlaisia geneettisiä 
muutoksia ja sopeutunut alueella vallinneisiin olo-
suhteisiin. Itämeren kehitys alkoi Baltian jääjär-
ven muodostuttua noin 13  000 vuotta sitten, joka 
muuttui Yoldiamereksi. Yoldiameren kurouduttua 
umpeen muodostui Ancylusjärvi ja tämän jälkeen 
kehittyneen suolaisen Litorinameren kautta lopulta 
nykyisenkaltainen Itämeri. Itämeren lajisto on ge-
neettisesti erityislaatuinen ja tarkennettua suojelua 
edellyttävä kokonaisuus. 
Jääkausien aikana esiintyneet jäättömät alueet ovat 
vaikuttaneet vahvasti niissä tavattavien lajien elä-
mään ja samalla niiden geneettiseen rakenteeseen. 
Jäättömät alueet ovat lisäksi olleet merkittävässä 
osassa määrittämässä lajien liikkeitä jäiden sula-
misen jälkeen. Useat Euroopan pohjoisissa osissa 
nykyään tavattavat lajit ovat todennäköisesti levit-
täytyneet Pyreneiden ja Balkanin alueilta. Siili (Eri-
naceus europaeus) on esimerkiksi levinnyt useilta 
eteläisiltä elinalueilta pohjoiseen Eurooppaan. Kivi-
simppu (Cottus gobio) on puolestaan levinnyt poh-
joiseen Eurooppaan kolmen erillisen leviämistapah-
tuman seurauksena eri alueilta, mikä näkyy lajilla 
edelleen vahvasti maantieteellisenä erilaistumisena 
ja kolmena erillisenä geneettisenä linjana. Metsä-
kuusi (Picea abies) on todennäköisesti levittäyty-
nyt Eurooppaan monelta jäättömältä alueelta, mitä 
osoittaa lajin nykyisessä geneettisessä rakenteessa 
esiintyvä maantieteellinen muuntelu. 
Talitiaisen (Parus major) levittäytymistä Suomeen 
viimeisen jääkauden jälkeen on selvitetty useassa 
Kivisimpun (Cottus gobio) erilliset läntinen ja itäinen 
refugiolinja saapuivat Itämeren alueelle eri suunnista 
Ancylysjärven aikaisemman makeanveden vaiheen 
aikana, ja nämä puhtaat kannat jäivät eristyksiin 
Ruotsin ja Suomen järviin. Mannerjään vetäydyt-
tyä läntinen ja itäinen linja kohtasivat pohjoisessa ja 
sekoittuivat risteymäpopulaatioksi. Näiden geneet-
tisesti monimuotoisempien kalojen on arveltu levit-
täytyneen pitkin Itämeren rannikkoja; mahdollisesti 
suolaisen Litorinakauden jälkeen. Symbolit kuvaavat 
kolmen erilaisen mtDNA-linjan osuuksia nykyisissä 
kivisimpuissa. Kuva: Tytti Kontula.
Cottus gobio
Ancylus Lake
Talitiainen. Kuva: Pekka Malinen / Luomus.
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tutkimuksessa. Tutkimukset antavat viitteitä sen 
oletuksen puolesta, että talitiainen olisi selviytynyt 
viimeisen jääkauden aikana Välimerellä yhdellä 
alueella, josta se levittäytyi muualle Eurooppaan. 
Sinitiaisen (Cyanistes caeruleus) leviämishistoriaa 
viimeisen jääkauden jälkeen on myös tutkittu Suo-
messa paljon. Euroopassa esiintyvien alalajien on 
osoitettu selvinneen viimeisen jääkauden aikana ai-
nakin kahdella toisistaan eristäytyneellä jäättömällä 
alueella ja pohjoiseen Eurooppaan laji on todennä-
köisimmin levinnyt Balkanin alueelta. 
7.2 Geneettiseen monimuotoisuuteen 
liittyvää tutkimustietoa Suomen lajistos-
ta  
Eri geneettisillä markkereilla saatava geneettisten 
monimuotoisuuden tunnuslukujen suuruusluokka 
vaihtelee eri markkerityypeillä niiden erilaisen mu-
taatiotaajuuksien takia, joten ne eivät ole keskenään 
vertailukelpoisia. Geneettisen monimuotoisuuden 
määrään vaikuttavat useat vuorovaikutuksessa 
keskenään olevat evolutiiviset voimat, joten teo-
reettiselta pohjalta geneettisen muuntelun määrää 
on vaikea ennustaa. Usein geneettisen muuntelun 
määrää tutkimuksissa luonnehdittaessa tyydytään 
vain vertaamaan samankaltaisissa tai lähisukuisis-
sa samanlaisilla markkereilla havaitun geneettisen 
muuntelun määrää. Suomen lajiston geneettistä 
monimuotoisuutta esittelevässä koosteessa ei myös-
kään ole esitetty monimuotoisuuden tai populaati-
oiden erilaistumisen tunnuslukujen kvantitatiivisia 
arvoja vaan siinä on tyydytty käyttämään kirjoitta-
jien käyttämiä luonnehdintoja niistä.       
7.2.1 Nisäkkäät
Liito-oravan (Pteromys volans) Suomen populaa-
tiot ovat geneettisesti erilaistuneita, mikä johtuu 
todennäköisesti populaatioiden välisen muuttoliik-
keen ja geenivirran vähenemisestä. Lisäksi populaa-
tioiden välillä on eroja geneettisen monimuotoisuu-
den määrässä. Esimerkiksi Vaasan liito-oravapo-
pulaatio on monimuotoisempi kuin Pietarsaaren, 
Byrkön ja Eugmon populaatiot. Liito-oravalla eri-
tyisesti naarasjälkeläiset levittäytyvät pois vanhem-
piensa reviiriltä omille elinalueilleen niin geneetti-
sen aineiston kuin kenttätutkimustenkin perusteel-
la. Nuorten yksilöiden on havaittu löytävän uusia 
sopivia elinalueita pitkien, jopa lähes 10 kilometrin 
matkojen päästä ja liikkuvan myös epäsuotuisien 
Sinitiaisen leviämishistoria. Sinitiaisen pleistosee-
nikauden levinneisyys ja jääkauden jälkeiset le-
viämisreitit, sekä niiden oletetut vaikutukset lajin 
haplotyyppipuihin. (a) Sinitiainen levittäytyneenä 
Välimeren rannikkoa pitkin ja etäisyysisolaation 
muodostuminen. Korsikan saari asutettiin useissa 
aalloissa mantereen lähimmistä osista. (b) Viimei-
sen jäätiköitymisvaiheen aikana sinitiainen vetäytyi 
kahteen mannermaan refugioon, mutta selvisi myös 
Korsikassa. Iberian niemimaan suurempi refugio 
säilytti enemmän geneettistä muuntelua kuin Bal-
kanin niemimaan pienempi. (c) Jääkauden jälkeen 
sinitiainen asutti eteläisen Espanjan, etelä-Ranskan 
ja Italian (mahdollisesti myös Brittein saaret) Iberian 
refugiosta. Pohjois- ja Keski-Euroopan sinitiainen 
asutti Balkanin alueelta, ja levittäytymiseen liittyi 
nopea populaation kasvu. Toissijainen kosketus-


















elinympäristöjen läpi. Lajille soveltuvien elinympä-
ristöjen suojelu on ensisijaisen tärkeää, jotta nuoril-
le yksilöille on riittävästi elintilaa tulevaisuudessa. 
Soveltuvien elinympäristöjen säilyttämisellä ja nii-
den yhtenäisyyden ylläpitämisellä voidaan edesaut-
taa muuttoliikkeen ja geenivirran kasvua tai ainakin 
auttaa säilyttämään niiden taso nykyisellään.
Naalin kokoelmanäytteiden analysoinnit ovat pal-
jastaneet, että lajin geneettinen monimuotoisuus 
on vähentynyt samalla kuin yksilömäärä on romah-
tanut metsästyksen seurauksena Suomen, Ruotsin 
ja Norjan alueella. Skandinavian naalikanta ei ole 
yhtenäinen geneettisen rakenteensa osalta ja naalit 
ovat eristäytyneet alueella pieniksi osapopulaati-
oiksi. Toisaalta naalin geneettisen monimuotoisuu-
den heikkeneminen ei ole ollut odotetun suuruista 
ja tähän arvellaan olevan yhtenä syynä geenivirta 
Venäjän populaatioista pian romahduksen jälkeen. 
Nykyään naalikantaa uhkaa kilpailu ketun (Vulpes 
vulpes) kanssa, joka leviää samoille elinalueille. 
Naalipopulaatioiden geneettisen erilaistumisen ar-
vellaan kasvavan tulevaisuudessa ilmastonmuutok-
sen takia, koska jäiden sulaminen vaikuttaa haitalli-
sesti naalien muuttoliikkeeseen. Skandinavian naa-
lipopulaatioiden elvyttämiseksi ja sukupuuton es-
tämiseksi onkin esitetty, että niihin tuotaisiin uusia 
yksilöitä Venäjän populaatioista. Toisaalta Skandi-
navian naalipopulaatioiden suojelussa painotetaan 
kuitenkin huomioimaan niiden geneettinen raken-
teellisuus. Naalin luontaisen ravinnon saatavuuden 
turvaaminen ja kettujen vähentäminen nähdään 
joka tapauksessa kaikista tärkeimmiksi suojelukei-
noiksi, joihin voidaan yhdistää ajoittain esimerkiksi 
lisäruokintaa.
Suomeen uudelleen levittäytyneen metsäpeuran 
(Rangifer tarandus fennicus) geneettisessä koos-
tumuksessa ei näy merkittävää sekoittumista poron 
kanssa, vaikka risteytymistä tapahtuu alalajien vä-
lillä. Kainuun ja Karjalan tasavallan alueilla elävät 
metsäpeurat muodostavat geneettisesti yhtenäisen 
ryhmän, joka eroaa selvästi niin Suomen poroista 
kuin itäisemmistä Arkangelin alueen metsäpeurois-
ta. Sen sijaan Kainuun ja Suomenselän osapopu-
laatiot eivät ole luontaisesti yhteydessä toisiinsa, ja 
molempien alhainen vasatuotanto sekä pieni koko 
pitävät edelleen sukupuuton uhkaa yllä. Metsäpeu-
ran merkittävimmät uhkatekijät liittyvät Suomes-
sa metsien käytön ja metsärakenteen muutoksiin. 
Suomessa on käynnissä Metsäpeura -LIFE-hanke 
(2016-2023), jonka tavoitteisiin kuuluu lajin palaut-
taminen eteläiselle Suomenselälle.
Suomen hirvikannan on osoitettu jakautuvan kol-
meen geneettiseen ryhmään, jotka esiintyvät selväs-
ti eri puolilla maata ja joiden kesken on havaittavis-
sa vaihtelevaa geneettistä erilaistumista. Maamme 
hirvikannan geneettinen rakenne ei alenna sen ge-
neettisen muuntelun tasoa, jonka arvellaan pysy-
neen korkeana ainakin osaltaan lähialueilta tulleen 
laajan muuttoliikkeen ja geenivirran takia. Kannan-
hoidollisessa metsästyksessä tulisikin huomioida 
hirvikannan geneettinen rakenne, jotta kanta säilyi-
si elinvoimaisena.
Kartta metsäjäniksen ja rusakon risteytymisestä 
Suomessa mitokondrion DNA:n perusteella. Kuva: 
Riikka Levänen.
Liito-orava. Kuva: Pauliina Järvinen
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Suomessa on tavattu 13 lepakkolajia ja niistä on to-
dettu, että toisistaan poikkeavat elinympäristövaati-
mukset edellyttävät, että lajeja käsitellään suojelun 
suunnittelussa ja toteutuksessa erillisinä kokonai-
suuksina. Vesisiipan (Myotis daubentonii) Saaris-
tomeren populaatioissa on korkea geneettinen mo-
nimuotoisuus ja erilaistuminen selittyy populaatioi-
den etäisyydellä. Naaraiden välinen geneettinen eri-
laistuminen on voimakkaampaa kuin koirailla, mikä 
viittaa siihen, että koiraat levittäytyvät kauemmas.
Euroopassa tavataan useita metsäjäniksen alalajeja. 
Alppien ja Fennoskandian alueilla esiintyvät alala-
jit ovat geneettisesti monimuotoisempia kuin Skot-
lannissa ja Irlannissa tavattavat alalajit. Alppien ja 
Fennoskandian alalajit ovat geneettisesti samankal-
taisia, kun taas Skotlannin ja Irlannin alalajit ovat 
geneettisesti toisistaan erilaistuneita. Fennoskan-
diassa metsäjänis ja rusakko (Lepus europaeus) 
risteytyvät ja saavat risteytymiskykyisiä jälkeläisiä. 
Levänen ym. ovat osoittaneet, että mitokondrion 
DNA:n perusteella risteytyminen on yleistä. Autoso-
maalisten SNP-markkereiden perusteella geenivirta 
vaikuttaa olevan pääosin metsäjäniksestä rusak-
koon. Kaikissa tutkituissa rusakoissa oli merkkejä 
risteytymisestä metsäjäniksen kanssa. Lajienväli-
sellä geenivirralla ei todennäköisesti ole vaikutusta 
metsäjäniksen runsauteen Fennoskandiassa, mutta 
lajien välisellä suoralla kilpailulla sen sijaan voi olla. 
Euroopassa elävät saukot (Lutra lutra) jakautuvat 
geneettisesti toisistaan poikkeaviin osapopulaati-
oihin, mahdollisesti rajoittuneen geenivirran takia. 
Suomen ja Ruotsin pohjoisimpien osien saukkokan-
tojen välillä on havaittu selvää geneettistä rakenteel-
lisuutta. Ruotsin saukkopopulaatiot ovat geneetti-
sesti erilaistuneita ja ne eroavat lisäksi suomalai-
sista saukoista. Suomen puolella elävien saukkojen 
välillä taas esiintyy enemmän geneettistä sekoittu-
mista, joka todennäköisesti johtuu runsaammasta 
geenivirrasta. Saukkojen geneettinen monimuotoi-
suus on korkea Suomessa, vaikkakin geneettisessä 
koostumuksessa on nähtävissä merkkejä populaati-
on läpikäymästä pullonkaulasta. 
Ilveksen Norjan ja Ruotsin populaatioiden sekä Suo-
men, Viron ja Latvian populaatioiden keskuudessa 
on geneettistä erilaistumista, rakenteellisuutta ja 
alhaista geneettistä monimuotoisuutta, joten lajin 
suojelu edellyttää osapopulaatioiden geneettisen 
rakenteen tuntemista. Ratkiewiczin ym. mitokon-
driaaliseen DNA:han perustuvassa tutkimuksessa 
Euroopan ilveskannat jakautuvat maantieteellises-
ti osapopulaatioihin ja alueen populaatioiden kes-
kuudessa on selkeää vaihtelua geneettisen moni-
muotoisuuden ja geneettisen erilaistumisen asteen 
suhteen. Esimerkiksi Skandinavian ja Karpaattien 
populaatiot ovat selvästi erilaistuneet muista, mutta 
samaan geneettiseen ryhmään kuuluvien Suomen 
ja Venäjän populaatioiden välillä on muuttoliikettä 
kumpaankin suuntaan. Myös toisessa tutkimukses-
sa on havaittu vastaavaa maantieteellistä rakenteel-
lisuutta, geneettisiä ryhmiä sekä geneettistä, lännen 
ja idän suuntaista erilaistumista Euraasian ilvek-
sillä. Suomen ilvekset muodostavat geneettisesti 
yhtenäisen kokonaisuuden, jossa ei näy merkkejä 
alapopulaatiorakenteesta tai geneettisistä rajoista. 
Suomessa ilvesten geneettinen muuntelu on samaa 
tasoa muiden Euroopan alkuperäispopulaatioiden 
kanssa, mutta korkeampaa kuin Skandinavian ilves-
ten geneettisen muuntelun määrä. Suomen ja Skan-
dinavian ilvesten välinen muuttoliike on vähäistä, 
vaikka ilveskanta on molemmilla alueilla toipunut 
ja levittäytynyt takaisin entisille elinalueilleen.
Liito-oravaemo ja poikaset ovat tulossa pesäpön-
töstä ulos pyydystysloukkuun. Sanna Mäkeläi-
nen laittaa poikasille radiolähetinpannat niiden 
liikkeiden seuraamista varten. Kuva: Pauliina 
Järvinen
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Skandinavian ahmojen koko genomin analyysit ovat 
osoittaneet lajin tehollisen populaatiokoon laske-
neen viimeisen 10  000 vuoden aikana. Lajin koko 
genomin tason monimuotoisuus osoittautui erittäin 
alhaiseksi (0,05 %), ja keskimääräinen sukusiitos-
kerroin oli tutkituissa yksilöissä suhteellisen korkea 
(F = 0,089).
Suomen susipopulaation geneettinen monimuo-
toisuus on ollut korkea pitkäaikaisesta 1900-luvun 
yksilömäärän taantumasta huolimatta. Alhaisen 
tehollisen populaatiokoon ja geenivirran vähenemi-
sen on kuitenkin epäilty ennakoivan sukusiitoksen 
yleistymistä tulevaisuudessa. Suomen susipopulaa-
tion geneettisen monimuotoisuuden onkin sittem-
min huomattu alentuneen. Suomen susipopulaation 
yksilömäärä on lisääntynyt pahimman romahduk-
sen jälkeen, mutta geneettisen monimuotoisuuden 
heikkeneminen viittaa siihen, että populaatioon ei 
tule riittävästi geenivirtaa Venäjän Karjalan popu-
laatioista. Venäjältä menneisyydessä tulleen geeni-
virran on ajateltu olleen syynä siihen, että maamme 
susipopulaatiossa on säilynyt verrattain korkea ge-
neettinen monimuotoisuus, mutta kannan pitkäai-
kaisen taantumisen seurauksena geneettistä moni-
muotoisuutta on jonkin verran menetetty. Suomen 
susipopulaation elinvoimaisuuden ja geneettisen 
Suomen, Norjan pohjoisosien ja Venäjän luoteiso-
sien karhupopulaatioissa ei ole havaittu merkkejä 
geneettisestä pullonkaulasta ja geneettinen moni-
muotoisuus on korkealla tasolla. Myös Suomen ja 
Itä-Karjalan karhupopulaatioiden välillä on paljon 
muuttoliikettä ja geenivirtaa. Suomen karhupo-
pulaation levinneisyysalue on alkanut laajentua ja 
yksilömäärä kasvaa lähialueilta tulleiden uusien 
yksilöiden ja niiden mukanaan tuoman geneetti-
sen muuntelun avulla. Suomen karhupopulaatiossa 
näyttää olevan kaksi erillistä lisääntymisyksikköä, 
jotka ovat kuitenkin levinneisyysalueen laajenemi-
sen myötä alkaneet sulautua toisiinsa.
Ahman (Gulo gulo) Ruotsin ja Norjan populaati-
oissa on erittäin alhainen geneettinen monimuotoi-
suus, mutta monimuotoisuuden heikkeneminen on 
saattanut tapahtua jo ennen ihmisten aiheuttamia 
yksilömäärien romahduksia. Tästä syystä kannan 
rajoittamista entisestään metsästyksellä ei pidetä 
suositeltavana. Suomen ahmapopulaation geneetti-
nen monimuotoisuus on Skandinavian ahmapopu-
laatiota korkeampi, ja Suomen populaatio näyttäisi 
olevan jakautunut kahteen osapopulaatioon. Poh-
joisempi tunturialueen populaatio näyttää kuuluvan 
Skandinavian populaatioon, mutta eteläisempi met-
säahma poikkeaa siitä jonkin verran geneettisesti. 
Ahma. Kuva: Jouni Aspi.
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monimuotoisuuden kannalta olisi tärkeää mahdol-
listaa muuttoliike ja geenivirta Venäjän populaati-
oista esimerkiksi vähentämällä susien liikkumiselle 
haitallista toimintaa rajojen läheisyydessä. Suomen 
susipopulaation kannalta juuri Venäjältä tuleva gee-
nivirta olisi tärkeää, koska siellä susipopulaatioissa 
geneettisen monimuotoisuuden on todettu olevan 
korkea. Susien tiedetään välttävän pariutumista lä-
hisukulaisten kanssa, ja seurantatiedon perusteella 
Suomesta tunnetaan yksi ainoa tapaus, jossa lähi-
sukulaiset ovat pariutuneet keskenään. Viime ai-
koina valmistuneissa vielä julkaisemattomissa koko 
genomin analyyseihin perustuvissa tutkimuksissa 
on paljastunut, että Suomen populaatiosta kuiten-
kin löytyy muitakin lähisukuisten välisestä pariutu-
misesta syntyneitä yksilöitä, ja osa susien sukusii-
toskertoimista on suhteellisen korkeita.
Ketun geneettinen muuntelu on Suomessa korkea, 
eikä se geneettisen aineiston perusteella ole käy-
nyt läpi populaatiokoon pullonkaulaa. Ketulla ei 
Suomessa ole havaittavissa jakautumista alapopu-
laatiohin, vaan yksilöiden väliset sukulaisuusasteet 
noudattivat selkeää etäisyysisolaatiomallia, jossa 
yksilöiden välinen geneettinen sukulaisuus korreloi 
niiden välisen maantieteellisen etäisyyden kanssa.
Harmaahylkeen eli hallin (Halichoerus grypus) 
Itämeren kannassa esiintyy jakautumista osapo-
pulaatioihin, joiden kesken on geneettistä raken-
teellisuutta ja erilaistumista. Tämän takia kannan 
geneettinen monimuotoisuus saattaa olla tulevai-
suudessa vaarassa, mikäli geneettisiä prosesseja 
ei huomioida tarkasti osana kannanhoidollisia toi-
menpiteitä. Suomessa harmaahylkeillä ei ole kui-
tenkaan havaittavissa geneettistä erilaistumista eri 
merialueiden välillä ja lajin geneettinen monimuo-
toisuus on meillä korkea. 
Itämerennorpan (Pusa hispida botnica) yksilömää-
rä on romahtanut monia kertoja 1900-luvun aikana. 
Itämerennorpan Pohjanlahden ja Suomenlahden 
populaatiot elävät pitkän välimatkan päässä toisis-
taan, mutta ne eivät silti ole geneettisesti erilaistu-
neet toisistaan erityisen paljon. Alalajin geneettinen 
muuntelu on muutenkin säilynyt korkeana alhaises-
ta yksilömäärästä huolimatta, joten elinympäristös-
sä vaikuttavat haitalliset tekijät ovat sen suurimpia 
uhkia. Itämerennorpan ja toisen arktisen alalajin (P. 
h. hispida) välillä on vain vähän geneettisiä eroja, 
joten ne ovat luultavasti olleet jonkin verran yhtey-
dessä toisiinsa erittäin pitkästä välimatkasta huoli-
matta. 
Saimaannorppa on yksi maamme harvoista endee-
misistä alalajeista, ja sekin on käynyt läpi vakavia 
ihmisten aiheuttamia yksilömäärän romahduksia. 
Saimaannorpan geneettistä monimuotoisuutta on 
tutkittu paljon ja se on verrattain alhaista, myös me-
rissä eläviin norppiin verrattuna. Saimaannorpan 
suojelemista voitaisiin tehostaa mahdollistamalla 
geenivirta vesistön eri osien populaatioiden välillä 
Faktoriaaliseen korrespondenssi-
analyysiin perustuva norpan eri 
alalajien yksilöiden geneettisen 
samankaltaisuuden kuvaaja.Kuva 
havainnollistaa erityisesti sai-
maannorpan alhaista geneettistä 
monimuotoisuutta. Kaikki sen tut-
kitut 172 yksilöä sijoittuvat kuvas-
sa hyvin lähelle toisiaan, kun taas 
Itämeren ja Laatokan populaati-
oiden yksilöt ovat suhteellisesti 
kauempana toisistaan. Kuvasta 
käy selville myös Itämeren ja Laa-
tokan norppien läheinen sukulai-
suus. Kuva: Tommi Nyman
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esimerkiksi yksilöiden siirroilla. Ilman ihmistoi-
minnan haitallisten vaikutusten vähentämistä alala-
jin geneettinen monimuotoisuus tuskin kuitenkaan 
säilyy. Saimaannorpan geneettisen monimuotoi-
suuden arvioidaan olleen pitkään melko alhaisella 
tasolla, koska vain hyvin pieni yksilömäärä jäi ve-
sistöön eristyksiin tuhansia vuosia sitten. Geneetti-
nen erilaistuminen osapopulaatioiden kesken viit-
taa muuttoliikkeen ja geenivirran vähyyteen, mikä 
saattaa hankaloittaa saimaannorpan tilannetta en-
tisestään. Lisäksi sukusiitos on kasvanut samassa 
tahdissa osapopulaatioiden erilaistumisen kanssa. 
Saimaannorpan istukoiden kerääminen vedestä tal-
vipesien läheisyydestä on melko helppoa, ja niiden 
on havaittu olevan erittäin käyttökelpoisia populaa-




Kiljuhanhen (Anser erythropus) kannan jakautumi-
nen osapopulaatioihin olisi otettava huomioon lajin 
suojelua suunniteltaessa. Kiljuhanhen kannan pa-
lauttamiseksi ja vahvistamiseksi Suomessa ja Ruot-
sissa on aikoinaan vapautettu vankeudessa elävistä 
kannoista yksilöitä luontoon. Näiden kantojen on 
myöhemmissä tutkimuksissa osoitettu olleen täysin 
epäsopivia luonnonpopulaatioiden suojelemiseksi, 
koska vankeudessa elävät kiljuhanhet ovat risteyty-
neet muiden lajien kanssa. Populaatioiden geneetti-
seen rakenteeseen tuleekin kiinnittää erityistä huo-
miota ennen mahdollisia uusia siirtoja. 
Metsähanhi (Anser fabalis) risteytyy ajoittain mui-
den hanhilajien kanssa. Mahdollisia lajien risteymiä 
on löydetty myös Suomesta. Metsähanhesta esiin-
tyy toisistaan ulkonäöltään eroavia alalajeja: kaksi 
itäistä (A. f. serrirostris) ja (A. f. mittendorffii) sekä 
kaksi läntistä eli tundrametsähanhi (A. f. rossicus) 
ja taigametsähanhi (A. f. fabalis). Taigametsähanhi 
on taantunut, ja sillä on alhainen geneettinen mo-
nimuotoisuus muihin alalajeihin nähden. Sille on 
myös laadittu oma kansainvälinen hoitosuositus 
suojelun edistämiseksi. Taigametsähanhen osuus 
Suomen metsähanhien metsästyssaalista oli verrat-
tain suuri, joten taigametsähanhi tarvitsee edelleen 
kohdennettuja geneettisen alalajitason huomioon 
ottavia suojelutoimenpiteitä.
Lapinsirrin (Calidris temminckii) Suomen, Norjan, 
Perämeren ja Venäjän joidenkin populaatioiden vä-
lillä on todennäköisesti geenivirtaa, mutta viitteitä 
sukusiitoksesta ja geneettisestä erilaistumisesta on 
kuitenkin nähtävissä Perämeren alueella. Lapinsir-
rin populaatioissa ei silti ole selvää geneettistä ra-
Lapinsirri. Kuva: Petteri Lehikoinen / Luomus
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kenteellisuutta tai vahvaa geneettistä erilaistumista 
edes kaukaisten populaatioiden kesken. Rönkä ym. 
painottavat kuitenkin, että erityisesti Perämeren ja 
Jakutian populaatiot vaatisivat nykyisen geneetti-
sen ja yleisen tilanteensa perusteella kohdennettuja 
suojelutoimenpiteitä sukupuuton ehkäisemiseksi. 
Kesällä 2018 Perämerellä pesi enää yksi pari, joten 
Perämeren populaatio on todennäköisesti jo mene-
tetty.
Merikotkan (Haliaeetus albicilla) nuorten yksilöi-
den on huomattu suosivan lisääntymispaikkanaan 
samankaltaista elinympäristöä kuin missä ne ovat 
itse syntyneet. Tämän arvellaan selittävän miksi 
Suomen sisämaan ja Itämeren rannikon populaa-
tioiden välillä on niin vähän geenivirtaa. Merikot-
kan rannikon populaatioissa on lisäksi enemmän 
geneettistä erilaistumista, kun taas sisämaan popu-
laatioissa geneettinen monimuotoisuus on hieman 
korkeampaa. Tämä saattaa selittyä jatkuvalla ja 
monesta lähdepopulaatiosta saapuvana muuttoliik-
keenä ja geenivirtana sisämaassa, mutta rannikolle 
muuttoliikettä näyttäisi olevan vain yhdeltä alueel-
ta.
Teeren (Lyrurus tetrix) geneettinen monimuotoi-
suus on korkeinta niissä Euroopan maissa, joissa 
lajin populaatiot ovat olleet menneisyydessä tai ovat 
edelleen jollain tasolla yhteydessä toisiinsa, kun taas 
eristyminen aiheuttaa geneettisen monimuotoisuu-
den heikkenemistä. Teerikoirailla esiintyy lisäksi 
eriasteista geneettistä erilaistumista niin Suomessa 
kuin Alpeilla, mutta pirstoutuneemmissa Alppien 
populaatioissa geneettistä monimuotoisuutta on 
vähemmän kuin Suomessa mahdollisesti rajoittu-
neemman geenivirran tai pienemmän tehollisen 
populaatiokoon takia. Elinympäristöjen tuhoutumi-
nen ja pirstoutuminen vaikuttavat haitallisesti po-
pulaatioiden elinvoimaisuuteen jopa teeren kaltai-
sella linnulla, jolla on hyvä levittäytymiskyky. 
Muuttohaukka (Falco peregrinus) on kärsinyt 
useista metsästyksen ja muun ihmistoiminnan ai-
heuttamista yksilömäärän romahduksista 1900-lu-
vun aikana, ja nämä tapahtumat sekä niiden jälkei-
set laajat suojeluohjelmat ovat jättäneet geneettiset 
jälkensä pohjoisen ja eteläisen Skandinavian nykyi-
siin populaatioihin. Muuttohaukka on menettänyt 
mainituilla alueilla jonkin verran geneettistä moni-
muotoisuutta, mutta se on kuitenkin säilynyt melko 
korkealla tasolla osaltaan aktiivisten suojelutoimen-
piteiden seurauksena. Nykyisissä muuttohaukkapo-
pulaatioissa esiintyy jonkin verran geneettistä eri-
laistumista pohjoisessa ja eteläisessä Skandinavias-






menneisyydessä myös Suomessa, mutta siitä ei ole 
jäänyt merkkejä populaatioiden geneettiseen raken-
teeseen. Nuorten lintujen levittäytymisen arvellaan 
olevan geneettisen monimuotoisuuden ja yhtenäi-
syyden korkean tason taustalla.
Varpusen (Passer domesticus) kokoelmanäyt-
teet paljastavat, että laji on ollut Suomessa vahvan 
muuttoliikkeen, geenivirran ja yksilömäärän run-
sauden takia geneettisesti yhtenäinen koko maassa 
aivan pohjoisimpia ja eteläisimpiä populaatioita lu-
kuun ottamatta, joiden kesken on esiintynyt lievää 
geneettistä erilaistumista. Nykyisten ja historial-
listen populaatioiden vertailun perusteella on kui-
tenkin selvinnyt, että lajilla on tapahtunut jonkin 
verran geneettisen monimuotoisuuden heikkene-
mistä yksilömäärien laskun takia ja populaatioiden 
geneettinen erilaistuminen on kasvanut. Tutkijat 
korostavat, että geneettisen rakenteen tunteminen 
on hyödyllistä aina kaikkien lajien, myös yleisten 
kohdalla, koska ennakoimaton yksilömäärän vähe-
neminen saattaa aiheuttaa geneettisiä muutoksia 
pienten populaatioiden lisäksi myös melko suurissa 
ja yhtenäisissä populaatioissa.
Peltosirkun (Emberiza hortulana) populaatiot ovat 
pienentyneet, mutta geneettinen monimuotoisuus 
on toistaiseksi säilynyt kohtuullisen korkeana. Gee-
nivirta on tehokasta tutkitulla alueella, joka kattoi 
laajasti Euroopan ja Venäjän populaatioita. Gee-
nivirta on kuitenkin epäsymmetristä suuntautuen 
enemmän itäisistä populaatioista pienempiin län-
tisiin populaatioihin. Fennoskandian ja Baltian hil-
jattain rajusti pienentyneet populaatiot ovat myös 
eristyneitä, eikä niihin enää saada geenivirtaa. Se 
altistaa pohjoisen populaatiot geneettiselle ajautu-
miselle ja geneettisen monimuotoisuuden vähene-
miselle. Suojelutoimissa on kiinnitettävä huomiota 
sekä suurten itäisten populaatioiden elinvoimaisuu-
teen, että erityisen uhanalaisiin Pohjois-Euroopan 
populaatioihin.
Peltosirkku.  
Kuva: Markus Piha / 
Luomus
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7.2.3 Sammakkoeläimet ja matelijat
Ruskosammakko (Rana temporaria) elää Helsingin 
alueella luontaisissa lammissa, mutta lajia tavataan 
myös niiden läheisyydessä sijaitsevissa keinotekoi-
sissa lammikoissa. Näissä läheisissä populaatioissa 
ei ole merkkejä geneettisestä erilaistumisesta edes 
kaukaisimpien populaatioiden välillä ja geneettinen 
monimuotoisuus on korkeaa, joten tietynlaiset ih-
misten rakentamat alueet näyttävät ylläpitävän gee-
nivirtaa ja geneettistä monimuotoisuutta.  
Kangaskäärmeen (Coronella autriaca) Euroopan 
levinneisyysalueen kattavan aineiston pohjalta on 
paljastunut, että lajilla on kolme geneettisesti eril-
listä linjaa. Etelästä pohjoiseen siirryttäessä lajin 
geneettinen monimuotoisuus vähenee ja lajin poh-
joisimmalla esiintymisalueella Ahvenanmaalla se 
on jo hyvin alhaista. Ahvenanmaalla populaatioi-
den tilanne on muutenkin haastava eristymisen ja 
geneettisen erilaistumisen takia. Näistä syistä Ah-
venanmaan populaatiot tarvitsevat kohdennettua 
suojelua.
7.2.4 Kalat
Harjuksen (Thymallus thymallus) pohjoisen Eu-
roopan maiden populaatiot jakautuvat maantie-
teellisesti kolmeen geneettiseen linjaan, ja linjojen 
sisällä sekä niiden välillä on vaihtelevaa geneettistä 
erilaistumista. Useissa Euroopan harjuspopulaati-
oissa on havaittavissa merkkejä joko historiallisesta 
tai tuoreemmasta geneettisestä pullonkaulasta, ja 
populaatioiden tehollinen koko on myös alhainen. 
Pohjoisen Euroopan maiden harjuspopulaatioiden 
geneettinen erilaistuminen on huomattavan suurta 
jopa läheisten alueiden kesken. Harjuspopulaatiot 
jakautuvat alueittain kolmeen geneettisesti toisis-
taan poikkeavaan ryhmään myös Suomessa, ja näi-
den ryhmien sisällä olevat populaatiot ovat jonkin 
verran geneettisesti erilaistuneita toisistaan. Har-
juspopulaatioiden geneettinen erilaistuminen on 
selvää jopa Saimaan vesistön sisällä. Harjuksen suo-
jelussa maiden välinen yhteistyö olisi tärkeää, kos-
ka lajin geneettinen monimuotoisuus on alhaista, 
mutta populaatioiden kesken on geneettistä erilais-
tumista niin maiden välillä kuin sisälläkin. Populaa-
tioiden geneettinen rakenne edellyttääkin käsittele-
mään niitä omina hoitoyksiköinään. 
Lohen (Salmo salar) eri vesialueiden kannat poik-
keavat toisistaan, ja esimerkiksi Saimaan järvilo-
helle on laadittu hoito-ohjelma. Saimaan järvilohen 
elvyttämiseksi on lisäksi alkanut vuoteen 2023 asti 
kestävä projekti, jonka tavoitteena on risteytysten 
avulla palauttaa kantojen elinvoimaisuutta ja mo-
nimuotoisuutta. Tenon ja Näätämön vesistöissä lo-
hikantojen tehollinen populaatiokoko, geneettinen 
monimuotoisuus ja erilaistuminen sekä muuttoliik-
keen suunnat vaihtelevat sivujokien, latvavesien ja 
pääuomien kesken. Näiden eri alueiden geneettisen 
rakenteen seurantaa tarvitaan suojelun toteutta-
misen tueksi. Lohien kasvattaminen ei välttämättä 
auta pitkällä tähtäimellä ylläpitämään populaatioi-
den geneettistä monimuotoisuutta, ja villien kan-
tojen elinvoimaisuuden turvaamisen tulisi aina olla 
Ruskosammakkopari. Päällä har-
maampi koiras, alla ruskeam-




pääasiallinen tavoite, mutta kasvattamista voidaan 
käyttää tilapäisenä apukeinona luonnonpopulaati-
oiden suojelun edistämisessä. 
Siiasta (Coregonus lavaretus) esiintyy maassam-
me useita rakenteellisesti ja ekologisesti toisistaan 
poikkeavia muotoja, mutta niiden geneettiset erot 
eivät ole niin suuria, että muodot erotettaisiin omik-
si lajeikseen. Siialla on kokonaisuudessaan melko 
korkea geneettinen monimuotoisuus maamme po-
pulaatioissa.
Kolmipiikkiä (Gasterosteus aculeatus) esiintyy laa-
jalla alueella Euroopassa merissä ja makeissa ve-
sissä. Meriympäristössä lajilla on todennäköisesti 
mahdollisuus laajempaan geenivirtaan, mikä on 
pitänyt samalla yllä merien populaatioiden geneet-
tistä yhtenäisyyttä ja korkeampaa geneettistä mo-
nimuotoisuutta. Järvien ja jokien populaatiot ovat 
taas erilaistuneet toisistaan, mahdollisesti myös 
pienemmän tehollisen populaatiokoon takia.
Kuhalla (Sander lucioperca) on havaittu Suomen 
rannikon ja järvien populaatioiden välillä ja niiden 
sisällä suurta muuntelua sekä merkittävää geneet-
tistä erilaistumista. Siten jäljellä olevan alkuperäi-
sen geneettisen monimuotoisuuden suojelu edellyt-
tää, että kuhapopulaatioiden geneettinen rakenne 
huomioidaan hoitotoimenpiteissä, ja uusissa istu-
tuksissa käytetään vain saman vesistön kantoja.
Silakan (Clupea harengus) Itämeren eri alueiden 
populaatioiden kesken esiintyy ajallista tai elinym-
päristöstä johtuvaa geneettistä erilaistumista ja ra-
kenteellisuutta mahdollisesti vähäisen geenivirran 
takia. Itämeren eri kutupaikkoja käyttävien silak-
kapopulaatioiden geneettisistä ja rakenteellisista 
eroista on selvinnyt, että alueiden kesken esiintyy 
erilaistumista joissain ominaisuuksissa (esimerkiksi 
kallon muodon suhteen). Tämä saattaa merkitä pai-
kallista sopeutumista.
Taimenen (Salmo trutta) Suomen kantojen tilanne 
on erilainen ja lajin geneettistä rakennetta on tut-
kittu erikseen useiden vesistöjen alueilla esimerkik-
si Vuoksen vesistön ja Mäntyharjun reitillä, Päijän-
teen ja sen latvavesien alueella, Kauhajoen vesistön 
alueella sekä Isojoen vesistössä. Inarijärveen johta-
vissa joissa elävät villit taimenpopulaatiot jakautu-
vat kolmeen erilliseen ryhmään maantieteellisten 
alueiden perusteella. Nämä ryhmät sekä populaa-
tiot niiden sisällä ovat erilaistuneet toisistaan vaih-
televassa määrin. Inarijärven taimensaaliiden (pois 
lukien kasvatetut yksilöt) alkuperä ja määrät vaih-
telivat ryhmittäin. Suurin osa taimensaaliista oli 
peräisin 12 populaatiosta, jotka kuuluivat suurim-
maksi osin Ivalojoen vesistöissä eläviin eli eteläisiin 
populaatioihin, mutta osa saaliista oli peräisin länti-
sistä populaatioista (esimerkiksi Juutuanjoen vesis-
töistä). Taimenpopulaatioita tulee hoitaa ja suojella 
Jokihelmisimpukka (Margaritifera margaritifera). Kuva: Jouni Aspi
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ottamalla huomioon niiden geneettinen rakenteelli-
suus Inarin vesistön alueella ja käsitellä populaati-
oita omina hoitoyksiköinään. Käytännössä suositel-
laan keskittymään siihen, että turvataan luontaisten 
kutupaikkojen esiintyminen ja mahdollisuus muut-
toliikkeeseen.
7.2.5 Selkärangattomat
Kolmen kovakuoriaislajin, korpi- (Pytho kolwen-
sis), murros- (P. abieticola) ja laakakolvan (P. dep-
ressus), geneettisessä monimuotoisuudessa ja ra-
kenteessa on eroja Euraasian alueella. Korpikolvan 
geneettinen monimuotoisuus on selvästi alhaisem-
paa verrattuna muihin kolvalajeihin, ja korpikolvan 
populaatiot ovat lisäksi koko vertaillulla alueella ge-
neettisesti hyvin erilaistuneita toisistaan. Lajin ar-
vellaankin selvinneen viimeisestä jääkaudesta kor-
keintaan muutamalla jäättömällä alueella alhaisilla 
yksilömäärillä. 
Geneettisten tekijöiden osuutta populaatioiden hä-
viämisuhkaan on tutkittu Suomessa paljon täplä-
verkkoperhosen paikallispopulaatioissa Ahvenan-
maalla ja muualla Euroopassa. Lajia käsittelevät 
tutkimukset sukusiitoksen haitoista ja häviämis-
riskin yhteydestä geneettisen monimuotoisuuden 
heikkenemiseen ovat herättäneet paljon kansainvä-
listä mielenkiintoa. Täpläverkkoperhosen paikallis-
populaation häviämisriski kasvaa sitä mukaa, kun 
se menettää geneettistä monimuotoisuutta (heterot-
sygotiaa) sukusiitoksen seurauksena. Esimerkiksi 
Pikku Tytärsaaren täpläverkkoperhospopulaatio on 
ollut pitkään eristyksissä muista populaatioista, ja 
siinä onkin havaittu monia negatiivisia prosesseja 
kuten kelpoisuuden heikkenemistä ja geneettisen 
monimuotoisuuden vähenemistä. Sukusiitoksen 
seurauksena täpläverkkoperhosen toukat eivät kas-
va normaalisti ja riittävän nopeasti, minkä vuoksi 
yksilöiden selviytyminen vaikeutuu. Täpläverkko-
perhonen on malliesimerkki siitä, kuinka tärkeää 
geneettisten prosessien huomioiminen on osana 
luonnon monimuotoisuuden kattavaa ja tehokas-
ta suojelua. Lisäksi laji osoittaa, kuinka haitallisia 
elinympäristöjen tuhoutuminen ja pirstoutuminen 
ovat populaatioiden geneettisen rakenteen ja elin-
voimaisuuden kannalta. Lounaisessa Suomessa 
aiemmin esiintyneiden ja sittemmin hävinneiden 
täpläverkkoperhosen paikallispopulaatioiden ko-
koelmanäytteiden geneettiset analyysit osoittavat, 
että kyseisissä paikallispopulaatioissa oli tapah-
tunut valintaa sellaisia yksilöitä kohtaan, joilla oli 
hyvä liikkumiskyky. Lajin geneettisessä rakenteessa 
näkyi sopeutumista pirstoutuneisiin elinympäris-
töihin, mutta täpläverkkoperhosen lounaissaaris-
ton populaatioiden kohtalona oli sukupuutto, koska 
evolutiiviset muutokset olivat liian hitaita sopeutu-
misessa elinympäristöjen tuhoutumiseen. 
Suomalaisessa tutkimuksessa on selvinnyt, että nei-
donkorennon (Calopteryx virgo) suuri tiheys alen-
taa ekologisilta vaatimuksiltaan samankaltaisen 
immenkorennon (Calopteryx splendens) geneet-
tistä monimuotoisuutta. Tämän esitetään johtuvan 
mahdollisesti siitä, että neidonkorennolla koiraat 
puolustavat reviirejään erittäin aktiivisesti ja ne 
saattavat tästä johtuen estää immenkorentojen tu-
lomuuttoa. Reviirinpuolustuksen vaikutus heijastui 
ilmeisesti myös immenkorennon populaatioiden ge-
neettiseen erilaistumiseen, jota ei havaittu neidon-
korennon populaatioiden välillä.
Naruskankeilasen (Cheilosia naruska) ainoan tun-
netun Ivalon populaation geneettinen monimuotoi-
suus on alhainen. Löytö on luonnonsuojelullisesti 
tärkeä, koska heikentynyt geneettinen muuntelu 
saattaa estää tai haitata lajin sopeutumista elinym-
päristön muutoksiin esimerkiksi ilmastonmuutok-
Täpläverkkoperhosia (Melitaea cinxia) kasvate-
taan tutkimuskäyttöön Lammin biologisella ase-
malla. Kuva: Mari Kekkonen/Luomus
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sen edetessä. Alhaista geneettistä monimuotoisuut-
ta ja erilaistumista populaatioiden välillä on löydetty 
Kevolta ja Utsjoelta tutkittujen populaatioiden osal-
ta myös toiselta samaan sukuun kuuluvalta Cheilo-
sia aff. longula -lajilta, joten ilmastonmuutos saat-
taa aiheuttaa haasteita näissäkin populaatioissa.
Jokirapu (Astacus astacus) kuuluu maamme al-
kuperäiseen lajistoon, ja sitä uhkaa Amerikasta ih-
misten avulla levinneet haitalliset vieraslajit: täplä-
rapu (Pacifastacus leniusculus) ja sen kantama ra-
purutto (Aphanomyces astaci). Euroopan maiden 
jokirapupopulaatioiden geneettistä rakennetta ja 
monimuotoisuutta on tutkittu useissa tutkimuksis-
sa erilaisia geneettisiä menetelmiä ja markkereita 
hyödyntäen. Osa Suomen jokirapupopulaatioista 
poikkeaa geneettisesti Ruotsin ja Viron populaati-
oista, mutta geneettistä erilaistumista esiintyy myös 
joidenkin Suomen populaatioiden välillä. Itämeren, 
Pohjanmeren ja Mustanmeren valuma-alueiden jo-
kirapupopulaatioissa melkein kaikilla alueilla esiin-
tyy geneettistä erilaistumista, joten jokirapupopu-
laatioiden suojelemiseksi toteutettavat siirrot edel-
lyttävät ennen kaikkea geneettistä seurantaa lähde- 
ja tulopopulaatioiden osalta sekä populaatioiden 
jakamista erillisiin suojeluyksiköihin. Itämeren ja 
Mustanmeren valuma-alueiden jokirapupopulaati-
oissa geneettinen erilaistuminen on alueiden välillä 
selvää ja Itämeren populaatiot jakautuvat edelleen 
geneettisesti toisistaan poikkeaviin ryhmiin. Niiden 
sisäinen geneettinen monimuotoisuus on alhaista, 
joten yksilöiden siirtämistä ei suositella geneettisten 
ryhmien kesken. Suomen jokirapupopulaatioiden 
alhaista geneettistä monimuotoisuutta saattaa tut-
kijoiden mukaan selittää perustajapopulaation pie-
ni koko, täplärapujen istutukset, rapuruton aiheut-
tama kuolleisuus tai laajat jokirapujen istutukset. 
Jokihelmisimpukan eli raakun (Margaritifera mar-
garitifera) esiintymisen tiedetään ilmentävän mui-
denkin lajien olemassaoloa elinympäristössä, joten 
sen uhanalaistuminen on monessa suhteessa moni-
muotoisuuden kannalta haitallista. Jokihelmisim-
pukan populaatioiden yleistilanne ja geneettinen 
muuntelu ovat monilla pohjoisen Suomen, Ruotsin 
ja Norjan alueilla heikentyneet. Pohjoisen Fennos-
kandian alueella korkeinta geneettistä monimuotoi-
suutta omaavat populaatiot (esimerkiksi Livojoen, 
Luttojoen, Karpelvan ja Skjellbekken osapopulaa-
tiot) olisi suojeltava tehostetusti. Siirtoja ei kuiten-
kaan pidetä kannatettavana populaatioiden välises-
tä geneettisestä erilaistumisesta johtuvan mahdolli-
sen ristisiitosrasitteen takia. Jokihelmisimpukoiden 
geneettinen monimuotoisuus on korkea Venäjällä 
sijaitsevassa Vuokkijoessa, joten kyseisen populaa-
tion suojelua pidetään lajin tulevaisuuden kannalta 
tärkeänä.
7.2.6 Kasvit
Pikkupohjansorsimo (Arctophila fulva var. pendu-
lina) on pohjansorsimon (Arctophila fulva) muun-
nos, joka kuuluu kasvien etäsuojeluohjelmaan. Pik-
kupohjansorsimon Liminganlahdella sijaitsevien 
kuuden paikallispopulaation geneettinen monimuo-
toisuus on verrattain suurta, eivätkä populaatiot ole 
erilaistuneet toisistaan erityisen paljon. Pikkupoh-
jansorsimoa on onnistuttu etäsuojeluohjelman ai-
kana mikrolisäämään eli emokasvista on irrotettu 
osia kasvatusta varten solukkoviljelyn avulla. Pikku-
pohjansorsimon suojelun toteutuksessa painotetaan 
säännöllisen seurannan tärkeyttä ja muunnokselle 
soveltuvien elinympäristöjen ylläpitämistä, jotta 
korkea geneettinen monimuotoisuus ei vaarantuisi.
Rönsysorsimo (Puccinellia phryganodes) kuuluu 
myös etäsuojeluohjelmaan, ja sitä on pyritty palaut-
Pohjansorsimo Tornionjokivarressa.  
Kuva: Pirjo Rautiainen
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tamaan lajin luontaisille elinalueille siirtoistutusten 
avulla. Rönsysorsimon Perämeren populaatioissa 
on vähemmän geneettistä monimuotoisuutta kuin 
Barentsinmeren ja Vienanmeren populaatioissa. 
Koska Perämeren populaatiot poikkeavat muuten-
kin geneettisesti monessa suhteessa edellä mainit-
tujen alueiden populaatioista, on suojelutoimen-
piteissä huomioitava kyseisten populaatioiden ge-
neettinen koostumus.
Ruijannuokkuesikon (Primula nutans subsp. fin-
marchica) ja perämerennuokkuesikon (Primula 
nutans subsp. finmarchica var. jokelae) Perämeren, 
Barentsinmeren ja Vienanmeren alueilla esiintyvät 
populaatiot ovat geneettisesti erilaistuneita toisis-
taan ja geneettinen monimuotoisuus on niissä kai-
kissa alhainen. Kaikissa tutkituissa populaatioissa 
lisääntyviä yksilöitä on vähän, ja lisäksi Perämeren 
alueella on todennäköisesti niukasti geenivirtaa po-
pulaatioiden kesken. Olennaisin suojelutoimi Pe-
rämeren populaatioiden kannalta on siksi sopivien 
elinympäristöjen turvaaminen. Myös harkitut siir-
rot samankaltaisista, mutta geneettisesti monimuo-
toisemmista Vienanmeren populaatioista ovat mah-
dollisia geneettisen tilan kohentamiseksi. 
Tummaneidonvaippa elää maassamme levinnei-
syysalueensa pohjoisissa osissa ja populaatiot ovat 
erittäin pirstoutuneita. Muutamissa populaatioissa 
geneettinen monimuotoisuus on lisäksi alhaista. Tä-
mäkin laji on mukana kasvien etäsuojeluohjelmas-
sa. Tummaneidonvaipan tietyt populaatiot Suomes-
sa, Virossa ja Venäjällä ovat erilaistuneet toisistaan 
geneettisesti, koska geenivirta on populaatioiden 
kesken todennäköisesti hyvin rajoittunutta, mikä 
yhdessä alhaisen geneettisen monimuotoisuuden 
kanssa on lajin tulevaisuuden kannalta haasteellis-
ta.
Tataarikohokki kuuluu sekin etäsuojeluohjelmaan. 
Lajia tavataan Suomessa Oulankajoen ja Kitisen 
rannoilla osapopulaatioina sekä vakinaisena uus-
tulokkaana Perä-Pohjolassa, Pohjois-Pohjanmaalla 
ja Uudellamaalla. Oulankajoen osapopulaatiot ovat 
geneettisesti melko erilaisia toisiinsa nähden, mutta 
niiden välillä on jonkin verran geenivirtaa. Tataari-
kohokilla esiintyy Oulankajoella jonkin verran su-
kusiitosta, mikä on haaste geneettisen monimuotoi-
suuden ylläpitämisen kannalta.
Mesimarjan (Rubus arcticus) Suomen luonnonpo-
pulaatioiden, viljeltyjen lajikkeiden ja erilaisten ris-
teymien geneettinen monimuotoisuus on korkeaa. 
Tiettyjen maamme paikallisten luonnonpopulaati-
oiden välillä on kuitenkin todennäköisesti vain vä-
hän geenivirtaa, koska populaatiot ovat geneettises-
ti erilaistuneita. 
Kangasmustikan (Vaccinium myrtillus) yksilöil-
lä on Islannin, Norjan, Ruotsin, Suomen ja Saksan 
alueilta kerättyjen näytteiden osalta korkea geneet-
tinen monimuotoisuus, mutta maantieteellisesti 
kaukaiset populaatiot ovat joka tapauksessa erilais-
tuneet toisistaan ja maiden populaatiot jakautuvat 
erillisiin ryhmiin.
Marjut Kreivi kerää ruijanesikkoja tutki-
musta varten. Kuva: Jouni Aspi
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8. Yhteenveto
Elinympäristöjen tuhoutumisen ja pirstoutumisen sekä näistä aiheutuvan populaatiokoon ro-
mahtamisen seurauksena populaatioiden geneettinen monimuotoisuus alenee lähes väistämättä. 
Geneettisen muuntelun heikentyminen vaikuttaa haitallisesti populaatioiden kykyyn ylläpitää 
paikallisia sopeutumia. Ilmastonmuutoksen seurauksena paikallisia sopeutumia menetetään to-
dennäköisesti lisää, varsinkin, jos populaatioissa ei ole riittävästi geneettistä monimuotoisuutta 
sopeutumisen mahdollistamiseksi. Tämä korostaa entisestään luonnon monimuotoisuuden kaik-
kien tasojen, ekosysteemi-, laji- ja geneettisen monimuotoisuuden, huomioimista suojelutoimis-
sa.
Lajien tai ekosysteemien suojelu ei ole yksinään riittävä tapa suojella geneettistä monimuo-
toisuutta, vaan se täytyy huomioida erikseen tapauskohtaisesti. Pienten ja/tai eristyneiden po-
pulaatioiden suojelussa parhaita tuloksia saavutetaan eri tasojen suojelukeinoja yhdistämällä. 
Geneettisen monimuotoisuuden kannalta geenivirran ja muuttoliikkeen mahdollistaminen ovat 
keskeisiä keinoja. Mahdollisissa siirroissa käytettävien populaatioiden geneettinen rakenne on 
selvitettävä suojelun kohteena olevan ja lähdepopulaation yksilöiden osalta, jotta vältytään pai-
kallisille sopeutumille haittaa aiheuttavalta ristisiitosrasitteelta. Sukusiitosrasitteen aiheuttamat 
haitat saattavat kuitenkin useimmiten olla mahdollista ristisiitosrasitetta suurempia, joten siirtoja 
ei pidä vältellä liiaksi. Siirroissa on ekologisten riskien lisäksi huomioitava muun muassa eetti-
set ja lainsäädännölliset kysymykset. Ilmastonmuutoksen edetessä siirtoja saatetaan kuitenkin 
tarvita tulevaisuudessa suojelun keinona useammin. Lajien ja populaatioiden geneettisen tason 
tarkastelun kattavia suojelutoimenpiteitä voidaan toivottavasti lisätä tulevaisuudessa erilaisten 
geneettisten menetelmien kehittyessä nopeasti ja käytön kustannusten laskiessa. Kansallisen sys-
temaattisen geneettisen seurannan järjestäminen vahvistaisi suojelun tietopohjaa merkittävästi. 
Geneettisen seurannan tulisi kohdistua erityisesti uhanalaisiin lajeihin ja populaatioihin. Luon-
nontieteellisten kokoelmien aineistot tarjoavat ajallista tausta-aineistoa ajallisen jatkumon tarkas-





Onko lajin taksonomia varmistettu? 
–Selvitetään ennen siirtoja
Asetetaan tavoitteet (esimerkiksi kelpoisuuden nosto tai sukusiitoksen vähentäminen)
Määritellään populaatio ja käytettävät hoito- tai suojeluyksiköt  
 –evolutiivisesti merkittävä yksikkö 
–hoitoyksikkö
Suojelun kohteena olevan populaation geneettinen seuranta, muuttoliikkeen ja geenivirran 
arviointi etukäteen
Onko suojelussa olevassa populaatiossa sukusiitosta, alentunut kelpoisuus/heikentynyt 
geneettinen monimuotoisuus, haitallisia mutaatioita/alleeleja kasautunut?  
–Arvioidaan sukupuuton riski ilman toimenpiteitä  
–Saavutetaanko aktiivisten toimien avulla suurempia hyötyjä kuin sillä, että ei tehdä mitään?
Onko populaatiota mahdollista suojella muilla tavoin?  
–Elinympäristöjen suojelu, pirstoutumisen pysäyttäminen/palauttaminen, etäsuojelu
Populaation yksilömäärän ja tehollisen koon arviointi sekä N/Nₑ välinen suhde
Onko populaatio eristäytynyt? 
–Onko mahdollista taata yksilöiden luontainen muuttoliike (elinympäristöjen suojelu/ekologiset käytävät)
Onko populaatiossa joitain erityisiä paikallisia sopeutumia, jotka voivat vaarantua 
siirroissa? 
–Esiintyykö jossain samankaltaisissa elinympäristöissä muita lajin populaatioita, joita voidaan hyödyntää 
siirroissa 
–Varmistetaan yksilöiden geneettinen sopivuus, paikallisten sopeutumien esiintyminen (ristisiitosrasitteen 
arviointi)
Jos löytyy sopiva populaatio, jonka yksilöitä voidaan hyödyntää siirroissa 
–Valitaan lajin ekologian pohjalta järkevä määrä siirrettäviä yksilöitä (sukupuoli, ikä, ym.)
Siirron jälkeen seurataan suojellun populaation geneettisen tilanteen muutoksia, 
yksilömäärän kehitystä ja kelpoisuuden palautumista 
 –Tarpeen vaatiessa siirtoja uusitaan
Geneettisten suojelutoimenpiteiden 
suunnittelu ja toteutus käytännössä
EU:n rahoittamassa hankkeessa ”Conservation Genetic Resources for Effective Species 
Survival” http://www.congressgenetics.eu/ on tuotettu laaja selainpohjainen suojelun suunnittelua 
ja päätöksentekoa tukeva englanninkielinen työkalu. Sen avulla voi tarkastella geneettisen 
monimuotoisuuden turvaamiseen tähtäävien toimien tarvetta erilaisissa elinympäristöissä ja 
eri lajien tapauksissa. Hankkeen materiaalien avulla voi valita sopivia geneettisiä markkereita 
tilanteesta riippuen ja niissä annetaan esimerkkejä toimien kustannuksista.
Seuraavassa on tiivistetty keskeisimpiä asioita, jotka tulee ottaa huomioon geneettisen 
monimuotoisuuden säilyttämiseen tähtääviä toimia suunnitellessa. Mikäli suojelutoimenpiteitä 
toteuttavalla taholla ei ole geneettisen monimuotoisuuden asiantuntemusta, hankkeisiin 
kannattanee osallistaa esimerkiksi alan tutkijoita.
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Onko populaatiossa haitallisia geneettisiä uhkia 
(esimerkiksi sukusiitosta)
Mikäli populaatiossa ei niitä esiinny: 
–Arvioidaan elinympäristön laatu ja pirstoutumisen nykyinen aste ja 
mahdollinen kehitys tulevaisuudessa 
Aiheuttaako ilmastonmuutos haittaa populaation 
elinympäristölle 
 –Onko populaatio tarpeellista siirtää suotuisammille elinalueille  
–Arvioidaan siirrosta aiheutuvat riskit niille paikallisille lajeille, 
joiden elinympäristöön yksilöitä ollaan siirtämässä  
–Ovatko vain tiettyjen alueiden populaatiot uhattuina (lajilla laaja 
levinneisyys)  
–Populaation siirtäminen lajin levinneisyysalueen sisällä ei 
välttämättä uhkaa muita lajeja (jos laji jo elää osana yhteisöjä)
Mikäli ekologiset riskit sallivat siirrot ja taloudelliset, 
eettiset sekä lainsäädännölliset kysymykset eivät aiheuta 
estettä  
–Siirretään populaatio/yksilöitä tai mahdollistetaan omaehtoinen 
muuttoliike  
–Seurataan tilanteen kehittymistä kohdennetusti (geneettinen 
seuranta) 
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9. Kiitokset




Tämä tieteenala hyödyntää genetiikan menetelmiä, joiden avulla pyritään havaitsemaan uhanalaisissa 
luonnonpopulaatioissa esiintyvät haitalliset geneettiset uhkatekijät esimerkiksi sukusiitos. Kerättyä tietoa 
hyödynnetään käytännön luonnonsuojelun suunnittelun ja toteutuksen osana. 
Kirjallisuuslähde: Allendorf & Luikart 2007, Frankham ym. 2010  
Populaatiogenetiikka 
Population genetics 
Geneettisillä prosesseilla esimerkiksi geenivirralla on monia vaikutuksia populaatioiden perinnölliseen 
koostumukseen. Populaatiogenetiikka tutkii, millaisia näiden prosessien aiheuttamat vaikutukset ja seuraukset 
populaatioissa ovat.  
Kirjallisuuslähde: Hartl & Clark 2007
Populaatio 
Population 
Monia lajeja tavataan laajoilla maantieteellisillä alueilla, joten kaukana toisistaan elävät yksilöt eivät mahdollisesti 
koskaan kohtaa. Lähellä toisiaan elävät yksilöt ovat puolestaan vuorovaikutuksessa keskenään, joten myös niiden 
pariutuminen on todennäköisempää. Näistä samassa elinympäristössä elävistä ja keskenään lisääntyvistä yksilöistä 
muodostuu paikallinen populaatio.  
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
Populaation koko N 
Population size
Populaation koko kuvaa tietyn paikallisen populaation yksilömäärää tietyllä hetkellä. Populaation yksilömäärä ei 
voi säilyä vakiona pitkään, koska siihen syntyy yksilöitä ja toisia kuolee. Lisäksi populaatioon saapuu uusia yksilöitä 
muuttoliikkeen seurauksena tai niitä lähtee pois.   
Kirjallisuuslähde: Hanski ym. 1998
Tehollinen populaatiokoko Nₑ 
Effective population size
Populaation yksilömäärä ei kerro suoraan sen elinvoimaisuudesta tai perinnöllisestä monimuotoisuudesta. Tehollinen 
populaatiokoko tarkoittaa minkä kokoista ideaalipopulaatiota tarkasteltava populaatio vastaa.    Ideaalipopulaatiossa 
kaikilla yksilöillä on sama mahdollisuus lisääntyä, yksilöt pariutuvat satunnaisesti, eri sukupuolia on sama määrä, 
perhekoko ei vaihtele ja sukupolvien välillä ei ole päällekkäisyyttä. Tehollinen populaatiokoko on yleensä pienempi 
kuin populaation koko.    
Kirjallisuuslähde: Frankham ym. 2010
Metapopulaatio 
Metapopulation
Elinympäristöt ovat muuntelevia, joten tietylle lajille soveltuvia elinalueita esiintyy usein eri kokoisina laikkuina. Lajit 
jakautuvat näihin paikallisiksi populaatioiksi, jotka ovat eri asteisesti yhteydessä toisiinsa yksilöiden muuttoliikkeen 
seurauksena. Näin pienistä erillisistä populaatioista muodostuu isompi kokonaisuus eli metapopulaatio. Toisinaan 
tietyt paikalliset populaatiot voivat hävitä, mutta alueelle saattaa siirtyä uusia yksilöitä muista paikallisista 
populaatioista.   
Kirjallisuuslähde: Hanski 1998
Biologinen lajikäsite 
Biological species concept, BSC
Biologisen lajikäsitteen mukaan saman lajin yksilöt ovat kykeneviä lisääntymään keskenään menestyksekkäästi. Eri 
lajien populaatioiden katsotaan näin ollen olevan lisääntymisisolaatiossa toisistaan. Lisääntymisisolaatioon kuuluu 
biologisia mekanismeja, jotka pyrkivät estämään lajien risteytymisen. Mekanismien takia eri lajien lisääntymisen 
seurauksena munasolu ei esimerkiksi hedelmöity. Lajien risteymät ovat usein jollain tavalla heikkoja, eivätkä ne 
menesty niin hyvin kuin ns. puhtaat lajit. Risteymät eivät esimerkiksi aina kykene jatkamaan sukua. Toisinaan 
isolaatiomekanismit eivät toimi riittävän hyvin ja silloin saattaa syntyä lajien risteymiä.  




Laji on taksonominen yksikkö, jolla on sukua ja lajia ilmaiseva tieteellinen nimi. Alalaji on lajista seuraavaksi alempi 
taksoni ja sillä on kolmiosainen tieteellinen nimi. Alalajin populaatiot ja niiden yksilöt ovat yleensä lajin muista 
populaatioista jollain tavalla poikkeavia esimerkiksi ulkomuotonsa tai geneettisen rakenteensa osalta. Saman lajin 
alalajit voivat tavallisesti lisääntyä menestyksekkäästi keskenään.    
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001, Tirri ym. 2001
Geneettinen monimuotoisuus 
Genetic diversity 
Jokaisella lajilla ja sen populaatioilla on toisistaan jonkin verran poikkeava perinnöllinen rakenne. Geneettinen 
monimuotoisuus ilmenee yksilöiden ainutlaatuisina piirteinä ja sillä voidaan kuvata lajin tai tietyn paikallisen 
populaation perinnöllisen monimuotoisuuden tasoa.   
Kirjallisuuslähde: Frankham ym. 2010
DNA eli deoksiribonukleiinihappo 
Deoxyribonucleic acid 
Sisältää eliöiden geneettisen materiaalin.   
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001
Geeni 
Gene 
Perintötekijä eli tietty emäsparijakso DNA:ssa.   
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001, Tirri ym. 2001
Kromosomit 
Chromosomes 
Geenit sijaitsevat kromosomeissa, jotka koostuvat DNA:sta ja proteiineista. Jokaisella lajilla on sille ominainen määrä 
kromosomeja soluissaan.    
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001, Tirri ym. 2001
Tekijäinvaihdunta 
Crossing over 
Jälkeläiset eivät ole vanhempiensa kopioita perinnöllisen rakenteensa osalta. Niiden ainutlaatuisuus on peräisin 
tekijäinvaihdunnasta eli prosessista, jossa vanhempien kromosomien eri osat vaihtavat satunnaisesti paikkaa 
keskenään, jolloin niistä muodostuu ainutlaatuisia kokonaisuuksia.     
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001, Tirri ym. 2001
Rekombinaatio 
Recombination 
Tässä prosessissa vanhempien geneettinen materiaali sekoittuu sukusolujen yhdistyessä satunnaisesti keskenään 
tuottaen perinnöllistä muuntelua.   
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001,Tirri ym. 2001
Alleeli 
Allele
Saman geenin vaihtoehtoinen muoto. Sijaitsevat vastinkromosomien samoissa lokuksissa.   
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
Lokus 
Locus
Alleelin paikka kromosomissa. Saman geenin alleelit sijaitsevat vastinkromosomien samoissa lokuksissa.  
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
Heterotsygoottinen 
Heterozygous 
Yksilöllä on kaksi erilaista alleelia samasta geenistä. Ominaisuutta merkitään esimerkiksi (Aa).  
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
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Homotsygoottinen 
Homozygous 
Yksilöllä on kaksi samanlaista alleelia samasta geenistä. Ominaisuus merkitään esimerkiksi (AA) tai (aa).  
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001,Frankham ym. 2010
Dominoiva ominaisuus 
Dominant
Vallitseva ominaisuus, jonka määrittävä alleeli (A) ilmenee kaikissa ensimmäisen sukupolven jälkeläisissä.  
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001
Resessiivinen ominaisuus 
Recessive 
Peittyvä ominaisuus, jonka määrittävä alleeli (a) ilmenee yksilön ilmiasussa olleessaan homotsygoottinen eli (aa). 
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001
Heterotsygotia-aste H 
Average heterozygosity
Keskimääräinen heterotsygoottisten organismien suhteellinen osuus populaatiossa tietyn tarkasteltavan geenijoukon 
suhteen.   
Kirjallisuuslähde: Hanski ym. 1998, Frankham ym. 2010
Odotettu heterotsygotia Hₑ 
Expected heterozygosity
Hardyn ja Weinbergin tasapainon perusteella odotettavissa oleva heterotsygoottien suhteellinen osuus yksittäisessä 
lokuksessa.   
Kirjallisuuslähde: Frankham ym. 2010
Havaittu heterotsygotia Hₒ 
Observed heterozygosity 
Havaittu heterotsygoottien suhteellinen osuus tietyssä lokuksessa. 
Kirjallisuuslähde: Frankham ym. 2010
Alleelifrekvenssi A 
Allele frequency 
Alleelin suhteellinen osuus populaatiossa tietyssä lokuksessa. 
Kirjallisuuslähde: Frankham ym. 2010
Alleelien monimuotoisuus 
Allelic diversity 
Keskimäärinen alleelimäärä lokusta kohti populaatiossa.   
Kirjallisuuslähde: Frankham ym. 2010
Genotyyppi 
Genotype
Yksilön geeneistä muodostuva kokonaisuus. 
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001, Tirri ym. 2001
Fenotyyppi 
Phenotype
Yksilön ulkoisten ominaisuuksien kokonaisuus. Sen muodostumiseen vaikuttavat vuorovaikutteisesti yksilön geenit 
(genotyyppi) ja elinympäristö. 
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001, Tirri ym. 2001
Fenotyyppinen plastisuus 
Phenotypic plasticity  
Ulkoiset ominaisuudet voivat muunnella erilaisissa elinympäristöissä jokaisen genotyypin asettaman joustavuuden 
rajoissa. Fenotyyppisellä plastisuudella kuvataan tämän joustavuuden määrää eli kuinka paljon tietty genotyyppi voi 
tuottaa erilaisia fenotyyppejä. 




Tarkoittaa kahta asiaa; yksilön kykyä säilyä hengissä lisääntymisikään asti ja sen tuottamien jälkeläisten laatua. 
Jälkeläisten laadun mittarina toimii se, kuinka moni niistä selviytyy itse lisääntymisikään ja tuottaa omia 
jälkeläisiä. 
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
Sopeutuminen 
Adaptation
Sopeutuminen on jossain ominaisuudessa esiintyvä muutos, jonka seurauksena yksilön selviytymisen 
mahdollisuudet elinympäristössään parantuvat suhteessa niihin yksilöihin, joilta ominaisuus puuttuu. 
Sopeutuminen edistää yksilön kelpoisuutta. 
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001, Tirri ym. 2001
Migraatio 
Migration
Eliöiden tai leviäimien esimerkiksi siementen siirtyminen populaatiosta toiseen. 
Kirjallisuuslähde: Hanski ym. 1998,  Frankham ym. 2010
Geenivirta 
Gene flow
Muuttoliikkeen mahdollinen seuraus, joka johtaa geenien (alleelien) kulkeutumiseen populaatiosta toiseen, jos 
muuttaneet yksilöt pystyvät lisääntymään alueella entuudestaan elävien lajin yksilöiden kanssa. 
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
Tulomuutto 
Immigration 
Immigraatio eli yksilöiden saavunta tiettyyn elinympäristöön. 
Kirjallisuuslähde: Hanski ym. 1998
Poismuutto 
Emigration
Emigraatio eli yksilöiden poistuma tietystä elinympäristöstä toiseen. 
Kirjallisuuslähde: Hanski ym. 1998
Dispersaali 
Dispersal, natal dispersal
Kuvataan jälkeläisten siirtymistä pois vanhempiensa elinalueelta (natal dispersal) tai yksilöiden, niiden 
gameettien ja leviämien siirtymistä paikasta toiseen (dispersal). Populaatiogenetiikassa dispersaalilla tarkoitetaan 
rajoitetummin levittäytymistä yhtenäisen populaation sisällä. 
Kirjallisuuslähde: Hanski ym. 1998, Tirri ym. 2001
Isolaatio 
Isolation 
Populaation eristyminen muista lajin populaatioista jonkin esteen takia. 
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001
Pullonkaula 
Bottleneck 
Populaation yksilömäärän äkillinen romahtaminen, joka saattaa johtaa geneettisen monimuotoisuuden 
vähenemiseen. 
Kirjallisuuslähde: Frankham ym. 2010
Perustajanvaikutus 
Founder effect 
Uuden populaation muodostuminen pienestä määrästä yksilöitä, jolloin sen geneettinen kokoonpano poikkeaa 
väistämättä perustajapopulaation vastaavasta. Toisinaan aiheuttaa geneettisen monimuotoisuuden vähenemistä.  
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
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Geneettinen ajautuminen 
Genetic drift 
Populaation geneettinen koostumus muuttuu rajallisen yksilömäärän vuoksi johonkin suuntaan 
sattumanvaraisesti. 
Kirjallisuuslähde: Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
Mutaatio 
Mutation 
Geeneissä tapahtuva muutos. Mutaatiot ovat ainoita täysin uutta geneettistä muuntelua tuottavia tapahtumia. Ne 
voidaan jakaa karkeasti hyödyllisiin, haitallisiin ja neutraaleihin muutoksiin.  
Kirjallisuuslähde: Mayr 2001, Tirri ym. 2001, Frankham ym. 2010
Geneettinen taakka 
Genetic load 
Populaatioon kasautuu sukupolvien kuluessa väistämättä haitallisia alleeleja. Geneettinen taakka kuvaa näiden 
määrää populaatiossa. Jälkeläisten kelpoisuus heikentyy, mikäli geneettinen taakka lisääntyy. 
Kirjallisuuslähde: Frankham ym. 2010, Hedrick & Garcia-Dorado 2016
Sukusiitos ja sukusiitosheikkous 
Inbreeding, inbreeding depression
Sukusiitos tarkoittaa läheisten sukulaisten kesken tapahtuvaa lisääntymistä. Mikäli sukusiitos on yleistä 
ja pitkittyy populaatiossa, seuraa lopulta sukusiitosheikkoudeksi eli yksilöiden heikentyneeksi elinkyvyksi 
kutsuttu tila. Sukusiitosheikkous voi johtua populaatiossa harvinaisena esiintyvistä resessiivisistä 
haitallisista mutaatioista, joiden suhteellista osuutta sukusiitos lisää (dominanssihypoteesi). Vaihtoehtoisesti 
sukusiitosheikkouden taustalla voivat olla heterotsygoottisena edulliset alleelit, joiden homotsygoottisuutta 
sukusiitos lisää ja alentaa siten yksilöiden kelpoisuutta (ylidominanssihypoteesi). 
Kirjallisuuslähde: Charlesworth & Willis 2009, Frankham ym. 2010
Sukusiitoskerroin F 
Inbreeding coefficient
Todennäköisyys sille, että kaksi saman lokuksen alleelia ovat samaa alkuperää eli peräisin samalta 
esivanhemmalta. Kirjallisuuslähde: Wright 1922; 1931
Evolutiivisesti merkittävä yksikkö 
Evolutionary significant unit (ESU)
Käsite perustuu ajatukseen, että geneettisesti erilaistuneita populaatioita ei saisi sekoittaa keskenään ja niitä 
pitäisi hoitaa erillisinä evolutiivisesti merkittävinä yksikköinä (ESU). 
Kirjallisuuslähde: Moritz 1994, Frankham ym. 2010
Hoitoyksikkö 
Mangement unit (MU)
Saman lajin populaatiot ovat aina itsenäisiä kokonaisuuksia eivätkä ne ole ikinä perimältään identtisiä toistensa 
kanssa. Populaatioiden kesken esiintyy eri asteisesti geneettistä erilaistumista, vaikka niiden välillä olisi 
geenivirtaa. Jokaisen populaation geneettinen tilanne tulee siksi arvioida yksilöllisesti, jotta suojelutoimet 
osataan kohdentaa riittävän tarkoiksi. 
Kirjallisuuslähde: Palsbøll ym. 2006
Pienin mahdollinen elinkelpoisen populaation koko 
Minimum viable population (MVP) 
Pienimmällä mahdollisella elinkykyisen populaation koolla tarkoitetaan alarajaa populaatiokoolle minkä laji 
tarvitsee kyetäkseen selviämään luonnossa.  
Kirjallisuuslähde: Traill ym. 2007, Flather ym. 2011, Jamieson & Allendorf 2012
Mikrosatelliitit 
Microsatellite
Populaatiogenetiikassa yleisesti hyödynnetty markkerityyppi. Mikrosatelliitit ovat toistuvia peräkkäisiä 1-6 
emäksen mittaisia DNA-sekvenssejä, joiden määrä vaihtelee eri yksilöillä.  




Restriktioentsyymien käyttöön perustuva markkerityyppi. Minisatelliitit ovat genomin alueita, joissa esiintyy 
lyhyitä 10–60 emäksen pituisia toistuvia emäsjaksoja. Yksilöiden välillä on muuntelua toistojen määrissä. 
Kirjallisuuslähde: Grover & Sharma 2016
DNA-viivakoodaus 
DNA barcoding
DNA-viivakoodauksella (DNA barcoding) tarkoitetaan lyhyehkön, standardoidun DNA-alueen käyttämistä 
lajinmääritykseen ja lajinrajaukseen. DNA-viivakoodit muuntelevat riittävästi erottaakseen useimmat lajit 
toisistaan, mutta niiden erotuskyky heikkenee populaatiotasolle siirryttäessä.  
Kirjallisuuslähde: Hebert ym. 2003
Heteroosi tai risteytymiselinvoima 
Heterosis or hybrid vigour  
Tarkoittaa risteymäyksilöiden parempaa elinvoimaisuutta. 
Kirjallisuuslähde: Tallmon ym. 2004, Charlesworth & Willis 2009
Risteytyminen ja introgressio 
Hybridization and introgression 
Risteytyminen on geneettisesti pitkälle eriytyneiden saman lajin populaatioiden, alalajien tai eri lajien kesken 
tapahtuvaa lisääntymistä. Introgressio tarkoittaa geenien siirtymistä lajista toiseen risteytymisen seurauksena. 
Kirjallisuuslähde: Rhymer & Simberloff 1996, Allendorf ym. 2001
Ristisiitosrasite 
Outbreeding depression
Usein populaation geneettisen rakenteen kannalta on hyväksi, että erilaiset yksilöt lisääntyvät keskenään. Joskus 
eri populaatioiden yksilöt ovat geneettisesti liian erilaisia tai populaatioissa on erityisiä paikallisia sopeutumia. Eri 
populaatioiden välisestä lisääntymisestä saattaa näissä tilanteissa seurata se, että jälkeläisten kelpoisuus heikkenee 
paikallisessa elinympäristössä. 
Kirjallisuuslähde: Tallmon ym. 2004, Edmands 2007, Frankham ym. 2011, Whitlock ym. 2013
Siirtäminen 
Translocation
Yleiskäsite, joka kattaa kaikki ihmisten tekemät yksilöiden, populaatioiden tai lajien siirrot. Tarkoittaa yksilöiden 
siirtämistä vankeudesta luontoon tai luonnossa populaatiosta toiseen. 
Kirjallisuuslähde: IUCN 1987; 2013
Luonnonsuojelullinen siirtäminen 
Conservation translocation 
Eläinten tai kasvien siirtämisen tarkoituksena on suunniteltuna, tarkoituksen mukaisena ja harkittuna tekona 
taata monimuotoisuuden säilyminen tietyllä alueella tai tietyssä populaatiossa. Poikkeaa tässä suhteessa 




Eläinten tai kasvien siirtämistä lajin tunnetun levinneisyysalueen ulkopuolelle. Ei ole yleensä suositeltavaa, koska 
saattaa aiheuttaa monenlaista haittaa paikallisille eliöyhteisöille ja elinympäristöille. 
Kirjallisuuslähde: IUCN 1987; 2013
Palautusistutus 
Re-introduction
Eläimiä tai kasveja häviää luonnosta niiden luontaisilta elinalueilta monista syistä johtuen. Palautusistutuksen 
avulla lajin yksilöitä siirretään takaisin sen luontaiselle levinneisyysalueelle, josta laji tai populaatio on hävinnyt. 
Elinympäristön on kuitenkin oltava sellainen, että populaatio pystyy itsenäisesti menestymään alueella siirtämisen 
jälkeen.  
Kirjallisuuslähde: IUCN 1987; 2013
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Vahvistusistutus  
Re-stocking, supplemental translocation
Vahvistusistutuksen avulla populaatioon tuodaan uusia yksilöitä lajin muista luonnonpopulaatioista tai 
vankeudesta kasvattamaan yksilömäärää ja palauttamaan menetettyä geneettistä monimuotoisuutta. Populaation 
ei todennäköisesti ole mahdollista elpyä siirtämisen jälkeen, jos alkuperäisen romahduksen syy ei ole poistunut. 
Kirjallisuuslähde: IUCN 1987; 2013
Geneettinen elvytys tai suojelu 
Genetic rescue
Lajin yksilöitä siirretään tai niille mahdollistetaan omaehtoiseen muuttoliikkeeseen sopivat väylät suojelun 
kohteena olevaan populaatioon eli mahdollistetaan geenivirta. Suojelun tarpeessa olevat populaatiot kärsivät 
usein geneettisistä haitoista kuten sukusiitoksesta. Toimenpiteen tarkoituksena on palauttaa populaation 
elinkyky, yksilömäärä ja geneettinen monimuotoisuus riittävän vakaalle tasolle, jotta se ei olisi enää välittömässä 
vaarassa hävitä. 
Kirjallisuuslähde: Tallmon ym. 2004, Whiteley ym. 2015, Frankham 2015
Geneettinen palauttaminen 
Genetic restoration 
Toimenpiteen tavoitteena on turvata populaation sopeutumispotentiaali tulevaisuutta ja sen ennakoimattomuutta 
kohtaan. Toimenpiteellä pyritään siihen, että populaation olisi mahdollista sopeutua uudelleen, mikäli sen 
elinympäristö muuttuu. Käytännössä toteutetaan yksilöiden siirtoina. 
Kirjallisuuslähde: Hedrick 2005
Avustettu geenivirta  
Assisted gene flow
Tarkoituksena on palauttaa/ylläpitää populaation menettämää geneettistä monimuotoisuutta, jotta 
sen mahdollisuudet ylläpitää paikallisia sopeutumia parantuvat myös tulevaisuuden uhkia esimerkiksi 
ilmastonmuutosta silmällä pitäen. 
Kirjallisuuslähde: Weeks ym. 2011, Aitken & Whitlock 2013
Avustettu leviäminen 
Assisted migration 
Siirretään populaatio, yksilöitä tai mahdollistetaan niille omaehtoinen muuttoliike suojelun kohteena olevaan 
populaatioon (joka kärsii geenivirran puutteesta) tai lajille sopivalle elinalueelle. Ilmastonmuutoksen takia 
monen lajin elinmahdollisuudet heikentyvät alkuperäisillä levinneisyysalueilla, joten uudelle sopivalle elinalueelle 
siirtäminen voi ehkäistä sukupuuton. Populaatioita voidaan siirtää elinympäristöjen tuhoutumisen tieltä lajin 
levinneisyysalueen muihin osiin tai sen ulkopuolelle. 
Kirjallisuuslähde: Hoegh-Guldberg ym. 2008, Aitken & Whitlock 2013, IUCN 2013, Hällfors ym. 2014
Evolutiivinen elvytys  
Evolutionary rescue
Joskus elinympäristöjen muutokset ovat niin rajuja, että populaation yksilömäärä romahtaa, jolloin saatetaan 
menettää paikallisia sopeutumia. Menetelmällä pyritään palauttamaan paikallisia sopeutumia siirtojen avulla, 
koska siirrettävillä yksilöillä on tutkittu esiintyvän sopeutumista edistäviä alleeleja. Uhatun populaation 
geneettisen tilanteen toivotaan korjautuvan takaisin alkuperäiselle tasolle ennen romahdusta. 
Kirjallisuuslähde: Gonzalez ym. 2012, Carlson ym. 2014
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